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Four new DNA sequences, for prepn. of sugar beet with altered sucrose concn., contain the coding 
regions for the large subunit of ADP glucose pyrophosphorylase (A); the small subunit of (A); sucrose 
phosphate synthase (B) or sucrose synthase (C). They contain, respectively, 1924, 1763, 3635 and 2563 
bases and encode proteins of 522, 484, 1085 and 766 amino acids; all these sequences are reproduced in 
the specification. Also new are (1) derivs. of this DNA produced by individual base exchanges or (non) 
directed mutagenesis; (2) plasmids contg such DNA under control of promoters which provide 
expression at a particular time or development stage, or in a specific tissue, with orientation giving 
transcription of sense or antisense RNA, also a stop signal, and (3) sugar beet contg. such DNA. 

USE - These sequences are used to alter sucrose contents of sugar beet, partic. to study the way in which 
this species regulate changes in carbohydrate content. 
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(§) DNA-Sequenzen und Plasmide zur Herstellung von Zuckerruben mit veranderter Saccharose- Konzentration 



(57) Es werden DNA-Sequenzen und Plasmide beschrieben, 
die bei Integration in das pfianziiches Genom derZuckerrube 
die Saccharosekonzentration verandern sowie transgene 
Zuckerruben, bei denen nach Einfuhrung der erfindungsge- 
ma&en DNA-Sequenzen Veranderungen in der Zuckerkon- 
zentration hervorgerufen werden. 
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Beschreibung 

Die vorliegende Erfindung betrifft DNA-Sequenzen und Plasmide, die bei Integration in das Genom einer 
Zuckerrubenpflanze den Zuckermetabolismus verandern sowie die mit Hilfe dieser Sequenzen hergesteilten 
transgenen Pfianzen. 

Saccharose ist von zentraler Bedeutung fur die Pflanze und dient vielfaltigen Funktionen. 

FUr den Langstreckentransport von Photoassimilaten bzw. Energie zwischen verschiedenen Organen in 
Pfianzen wird fast ausschlieBlich Saccharose verwendet. Die Saccharose, die in ein bestimmtes heterotrophes 
Organ transportiert wird, determiniert das Wachstum und die Entwicklung dieses Organs. So ist z. B. aus der 
EP 442 592 bekannt, daB transgene Pfianzen, bei denen der Abtransport der Saccharose aus den exportierenden 
Blattern durch Expression einer apoplastischen Invertase inhibiert wird, eine starke Reduktion des Wachstums 
von Wurzeln oder Knollen der Kartoffelpflanzen zeigen. Fur Tabakpflanzen ist die prinzipielle Bedeutung der 
Saccharose als zentrale Funktion fur den Langstreckentransport von Energietragern innerhalb der Pflanze 
beschrieben (von Schaewen et al, 1990, EMBO J 9 : 3033 —3044). 

Ferner ist aus der EP 455 316 bekannt, daB auf Plasmiden befindliche DNA-Sequenzen nach Einfuhrung in ein 
pflanzliches Genom einer Kartoffelpflanze in die Starkebiosynthese eingreifen sowie die Menge und Zusam- 
mensetzung des in der Kartoffelknolle enthaltenen Proteins verandern konnen. 

Wahrend es bekannt ist, daB eine Verringerung der Menge der in die heterotrophen Organe wie Knolle und 
Samen importierten Saccharose zu einem Ertragsverlust fiihrt, ist nicht bekannt, ob eine Erhdhung der Saccha- 
rosemenge in den photosynthetisch aktiven Teilen der Pflanze, also primSr den Blattern, zu einer verbesserten 
Versorgung der heterotrophen Organe und damit zu einer Erhdhung des Ertrags fiihrt. 

Weiterhin besitzt Saccharose bzw. die von der Saccharose abgeleiteten Hexosen Glukose und Fruktose die 
Eigenschaft, Pfianzen vor Frpstschaden bei niedrigen Temperaturen zu schutzen. Schaden durch Frost stellen in 
der nordlichen Hemisphere einen der begrenzenden Faktoren landwirtschaftlicher Produktivitat dar. Tempera- 
turen unterhalb des Gefrierpunkts ftihren zur Bildung von Eiskristallen. Da die wachsenden Eiskristalle aus 
reinem Wasser bestehen, wird den Zellen bei sinkenden Temperaturen Wasser entzogen. Diese Dehydratation 
hat mindestens zwei potentiell schadliche Folgen: 

1. Alle geldsten Stbffe innerhalb einer Zelle werden stark konzentriert und die Zelle kontrahiert sich infolge 
des Wasserverlustes. Hochkonzentrierte Salze und organische Sauren f uhren zu Membranschadigungen. 

2. Bei der Rehydratation beim Tauen expandiert die vorher kontrahierte Zelle wieder. Die Zellmembranen 
dehnen sich wieder aus. Die Volumenexpansion stellt eine groBe mechanische Belastung der Membranen 
dar. 

Es ist also offensichtlich, daB ein Gefrier/Tau Zyklus zu einer starken Membranschadigung der Zellen fQhren 
kann und somit zu einer Schadigung der Pflanze. 

Es erscheint von daher erstrebenswert, das Gefrieren zu verhindern. Eine der moglichen Strategien ist die 
verstarkte Bildung von osmotisch aktiven Substanzen im Cytosol pflanzlicher Zellen. Dies solite zu einer 
Erniedrigung des Gef rierpunktes fuhren. Osmotisch aktive Substanzen sind u. a. Saccharose bzw. die beiden aus 
der Saccharose abgeleiteten Hexosen. 

Die vermehrte Bildung von Saccharose bzw. den beiden Hexosen bei niedrigen Temperaturen ist in der 
wachsenden Pflanze erwunscht. Eine andere Situation kann bei geernteten Teilen einer Pflanze, insbesondere 
bei deren Lagerung vorliegen. 

In Bezug auf wirtschaftliche Aspekte besitzt die Saccharose demnach zwei besonders wichtige Funktionen: 

1 . Die Funktion als Transportform fur den Ferntransport von Photoassimilaten, 

2. Die Funktion als osmotisch aktive Substanz mit der erwunschten Wirkung einer Gefrierpiinktserniedri- 
gung in der intakten, wachsenden Pflanze. 

Die Biosynthesewege zur Bildung von Saccharose entweder aus den primaren Photosyntheseprodukten (im 
Blatt) oder uber den Abbau von Starke (in Speicherorganen wie z. B. der Kartoffel) sind bekannt 

Es ist aber nicht bekannt, wie und uber welche Wege in der Zuckerrube eine Anderung der Kohlenhydratkon- 
zentration erreicht werden kann, da es nicht moglich ist, selbst sehr ahnliche Gene, wie z. B. Gene, die fur eine 
Saccharosesynthase, ADP-Glucose-Pyrophosphorylase oder Saccharosephosphat-Synthase der Kartoffel ko- 
dieren, mit zufriedenstellendem Erfolg zur Herstellung von Zuckerruben mit veranderter Saccharose-Konzen- 
tration zu verwenden. Eine genaue Analyse und Bestimmung der fur die Zuckerrube in Betracht kommenden 
DNA-Sequenzen bzw. Sequenzfragmente ist somit erforderlich. 

Fur eine Veranderung der Zuckerkonzentration in der Zuckerrube werden nun DNA-Sequenzen, die fur die 
kleine und groBe Untereinheit der ADP-Glucose-Pyrophosphorylase, die Saccharose-Synthase und die Saccha- 
rosephosphat-Synthase der Zuckerrube (Seq. ID Nr. 1 —4) kodieren, zur Verf ugung gestellt. 

Diese DNA-Sequenzen konnen in Plasmide eingebracht und dabei mit Steuerelementen fur Expression in 
eukaryontischen Zellen kombiniert werden. Derartige Steuerelemente sind einerseits Transkriptions- Promo to- 
ren und andererseitsTranskriptions-Terminatoren. 

Jedes Plasmid umfaBt 

a) einen geeigneten Promotor, der sicherstellt, daB die kodierende Sequenz zum geeigneten Zeitpunkt oder 
in einem bestimmten Entwicklungszustand in der transgenen Pflanze oder in bestimmten Geweben von 
transgenen Pfianzen abgelesen wird, 
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b) mindestens eine kodierende Sequenz fur Zuckerrube, die . 

i) so an den Promotor gekoppelt ist, daB die Biidung einer in ein Protein translatierbaren RNA erlaubt 
wird, wobei das Protein eine enzymatische Aktivitat aufweist, die zu einer Veranderung der Saccharo- 
se konzentratibn in der Pflanze fuhrt oder 

ii) die so an den Promotor gekoppelt ist, daB der nicht-kodierende Strang abgelesen wird, was zur 5 
Biidung einer sog. "anti-sense" RNA fuhrt, die die Biidung des von einem endogenen Gen in der Pflanze . 
kodierten Proteins, das in der Saccharosebiosynthese involviert ist, unterdriickt und 

c) eine nicht-kodierende Terminations-Sequenz, die die Signale zur Termination und Poly- Adenylierung des 
Transkripts enthalt 

Die unter b) genannten kodierenden Sequenzen sind die Sequenzen, die fur die groBe und kleine Untereinheit 
der ADP-GIucose-Pyrophosphorylase, fiir die Saccharosephosphat-Synthase. und fur die Saccharosesynthase 
aus Zuckerrube kodieren* 

Die groBe Untereinheit der ADP-GIucose-Pyrophosphorylase hat die folgende Nukleotidabfolge (Seq. ID Nr. 
1): ^ 15 

CAAAAGAAAA ACTTCCCATT TCTACTTCTT TGCACAATAT AATTTCCCAC 0050 

20 

CAATTTTTCT TTAAATTTCT CACTTTCATT TAATCAGTTT TCAGCAACAT 0100 



TCTGATACTC GACAACCCAC TTTCTGTTCT CCCAAGATTC CAAACCTCTG 0150 



ATTCTCATTC CACTAATATT TTTGCTTATT TTTTTTCTGG ATTTAAAGAA 



AAGCT ATG GAT GCA AGT GCA GCA GCC ATA AAT GTC AAT GCC CAT 
Met Asp Ala Ser Ala Ala Ala Ile .Asn' Val Asn Ala His 

5 10 

TTA ACA GAA GTT GGA AAG AAA CGT TTT TTA GGA GAG AGA ATC AGT 
Leu Thr Glu Val Gly Lys Lys Arg Phe Leu Gly Glu Arg He Ser 
15 20 25 
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CAA AGT TTG AAG GGT AAA GAT CTG AGA GCT CTG TTT TCA AGA ACT 0333 
Gin Ser Leu Lys Gly Lys Asp Leu Arg Ala Leu Phe Ser Arg Thr 
30 35 40 

GAG AGC AAG GGT AGA AAT GTC AAT AAA CCT GGG GTT GCA TTT TCT 0378 
Glu Ser Lys Gly Arg Asn Val Asn Lys Pro Gly Val Ala Phe Ser 
45 50 55 



15 GTT CTC ACC TCA GAT TTT AAT CAA AGT GTT AAA GAA TCT TTG AAA 0423 
Val Leu Thr Ser Asp Phe Asn Gin Ser Val Lys Glu Ser Leu Lys 
60 65 70 



TAT GAG CCA GCA TTA TTT GAA TCT CCA AAA GCT GAC CCA AAA AAT 0468 
Tyr Glu Pro Ala Leu Phe Glu Ser Pro Lys Ala Asp Pro Lys Asn 
75 80 85 

GTG GCT GCA ATT GTG CTG GGT GGT GGT GCT GGG ACT CGC CTC TTT 0513 
Val Ala Ala He Val Leu Gly Gly Gly Ala Gly Thr Arg Leu Phe 
90 95 100 

CCT CTT ACT AGC AGG AGA GCT AAG CCA GCA GTG CCA ATT GGA GGG 0558 
Pro Leu Thr Ser Arg Arg Ala Lys Pro Ala Val Pro lie Gly Gly 
105 110 115 

TGT TAC AGG CTG ATT GAT GTG CCT ATG AGC AAC TGC ATC AAC AGT 0 603 
Cys Tyr Arg Leu He Asp Val Pro Met Ser Asn Cys lie Asn Ser 
120 125 130 

GGC ATT AGA AAG ATT TTC ATT CTT ACC CAG TTC AAT TCG TTT TCG 0648 
Gly Xle Arg Lys lie Phe lie Leu Thr Gin Phe Asn Ser Phe Ser 
135 140 145 

CTT AAT CGT CAT CTT GCT CGA ACC TAT AAT TTT GGA GAT GGT GTG 0 693 
Leu Asn Arg His Leu Ala Arg Thr Tyr Asn Phe Gly Asp Gly Val 
150 155 160 
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AAT TTT GGG GAT GGC TTT GTG GAG GTT TTT GCT GCT ACA CAA ACA 0738 
Ash Phe Gly Asp Gly Phe Val Glu Val Phe Ala Ala Thr Gin Thr 
165 170 175 

CCT GGA GAA TCA GGA AAG AAA TGG TTC CAG GGC ACC GCT GAT GCA 0783 
Pro Gly Glu Ser Gly Lys Lys Trp Phe Gin Gly Thr Ala Asp Ala 
180 185 190 

GTA AGA CAG TTT TTC TGG GCA TTT GAG GAT TCC AAA TCC AAG GAT 0828 
Val Arg Gin Phe Phe Trp Ala Phe Glu Asp Ser Lys Ser Lys Asp 
195 200 205 

GTC GAG CAT ATA GTT ATT TTA TCC GGT GAT CAT CTT .TAC CGA ATG 0873 
Val Glu His lie Val lie Leu Ser Gly Asp His Leu Tyr Arg Met 
210 215 220 

GAT TAC ATG AGT TTT TGG CAG AAG CAC ATT GAC ACC AAT GCT GAT 09^18 
Asp Tyr Met Ser Phe Trp Gin Lys His lie Asp. Thr Asn Ala Asp 
225 230 235 

ATT ACA GTG TCA TGC ATA CCC ATG GAT GAC AGC CGT GCA TCG GAT 0963 
lie Thr Val Ser Cys lie Pro Met Asp Asp Ser Arg Ala Ser Asp 
240 245 250 

TAT GGG CTG ATG AAG ATT GAT CAC ACT GGA CGC ATT GTC CAT TTT 1008 
Tyr. Gly Leu Met Lys lie Asp His Thr Gly Arg lie Val His Phe, 
255 260 265 

GCA GAA AAA CCC AAG GGT TCT GAT CTA ACA GCA. ATG CAA GTA GAT 1053 ' 
Ala Glu Lys Pro Lys Gly Ser Asp Leu Thr Ala Met Gin Val Asp 
270 275 280 

ACA ACT GTT CTT GGG CTC TCT GAC CTT GAA GCT ATG TCA AAT CCA 1098 
Thr Thr Val Leu Gly Leu Ser Asp Leu Glu Ala Met Ser Asn Pro 
285 290 295 
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TAT ATT GCA TCA ATG GGT GTT TAT GTC TTT CGA ACG GAT GTT CTT 1143 
Tyr He Ala Ser Met Gly Val T$tt val Phe Arg Thr Asp Val Leu 
5 . 300 305 310 

ATG GAG CTT CTC AAT CGA AAA. TAC CCT TCA AGC AAT GAT TTT GGC .1188 
io Met Glu Leu Leu Asn Arg Lys Tyr Pro Ser Ser Asn Asp Phe Gly 
315 320 325 

is TCT GAG ATT ATT CCT TCA GCT GTA GGA GAG TCT AAT GTT CAG GCA 1233 
Ser Glu lie He Pro Ser Ala Val Gly Glu Ser Asn Val Gin Ala 
330 335 340 
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TAT CTA TTT AAT GAC TAC TGG GAG GAT ATC GGA ACC ATA AAG TCT 1278 
Tyr Leu Phe Asn Asp Tyr Trp Glu Asp lie Gly Thr He Lys Ser 
345 350 355 

TTC TTT GAT TCC AAT TTG GCC CTT ACA CAA CAG CCT CCC AAG TTT 1323 
Phe Phe Asp Ser Asn Leu Ala Leu Thr Gin Gin Pro Pro Lys Phe 
360 365 370 

GAA TTC TAC GAT CCA AAA ACA CCT TTT TAT ACA TCT GCA AGA TTT 13 68 
Glu Phe Tyr Asp Pro Lys Thr Pro Phe Tyr Thr Ser Ala Arg Phe 
375 380 385 

CTG CCT CCT ACA AAA GTC GAC AGG TGC AAG ATT GTC GAT TCC ATT 1413 
Leu Pro Pro Thr Lys Val Asp Arg Cys Lys Xle Val Asp Ser lie 
390 395 400 

GTA TCC CAT GGT TGT TTT CTA CAG GAG TCT AGC ATC CAA CAT TCC 1458 
Val Ser His Gly Cys Phe Leu Gin Glu Ser Ser lie Gin His Ser 
405 410 415 

ATT GTT GGT GTT CGC TCA AGA TTA GAG TCC GGG GTT GAG TTC CAG 1503 
He Val Gly Val Arg Ser Arg Leu Glu Ser Gly Val Glu Phe Gin 
420 425 430 
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GAC ACC ATG" ATG ATG GGC GCA GAT TAC TAT CAA ACT GAA TCA GAA 1548 
Asp Thr Met Met. Met Gly Ala Asp Tyr Tyr Gin . Thr Glu Ser Glu 
435 440 445 

ATT GCT TCT CTG. CTT GCT GAG GGA AAG GTT CCT GTT GGT GTC GGA 1593 
lie Ala Ser . Leu Leu Ala Glu Gly Lys Val Pro Val Gly Val Gly 
450 455. 460 

CAG AAT ACC AAA ATA AAG AAT TGC ATA ATT GAC AAG AAC GCC AAA 163 8 
Gin Asn Thr Lys He Lys Asn Cys lie He. Asp Lys Asn Ala Lys 
465 470 475 

ATT GGA AAA GAT GTG GTA ATC GCA AAC ACG GAT GGT GTT GAQ GAA 1683 
He Gly Lys Asp Val Val He Ala Asn Thr Asp Gly Val Glu Glu 
480 485. 490 

GCA GAT AGA CCA AAT GAA GGC TTT TAC ATC AGG TCG GGC ATT ACC 1728 
Ala Asp Arg Pro Asn Glu Gly Phe Tyr lie Arg Ser Gly He Thr 
495 500 505 

ATC ATT TTG AAG AAC GCA ACC ATA CAA GAC GGT CTT GTG ATT TAG 1773 
He He Leu Lys Asn Ala Thr He Gin Asp Gly Leu Val lie End 
510 515 520 

ATTTAATCAT AACCTCATTA GAAAGAAATA ATTTTGCATG ATTTCCTTTT 1823 

CATGTAACCT AAACTGGCTA AACCACGAGG TTTTCTCATC TGTATATATA 1873 

ATATGTCTAT AACTATGGAT AATCTTAATA AAAAAAAAAA AAAAAAAAAA 1923 

A 1924 
Die kleine Untereinheit der ADP-Glucose-Pyrophosphatase hat die fplgende Nukleotidabfolge (Seq. Nr. 2): 
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GG ATA ACT GTG CCA TCA ACC TCC TCA AAG AAC CTC CAA AAT AGC 0044 
lie Thr Val Pro Ser Thr Ser Ser Lys Asn Leu Gin Asn Ser 
5 5 10 

CTC GCA TTC TCC TCT TCT TCT CTC TCC GGC GAC AAA ATT CAA ACG 0089 
io Leu Ala Phe Sear Ser Ser Ser Leu Ser Gly Asp Lys lie Gin Thr 
15, 20 25 

15 ACG TCA TTT CTC AAC CGC CGA TAT TGT AGA ATC TCT TCT AGA GCT 0134 
Thr Ser Phe Leu Asn Arg Arg Tyr Cys Arg lie Ser Ser Arg Ala 
30 35 40 
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CCG ATT GTT GTC TCT CCC AAA GCT GTT TCT GAT TCT AAG AAT TCG 0179 
Pro lie Val Val Ser Pro Lys Ala Val Ser Asp Ser Lys Asn Ser 
45 50 55 

CAG ACT TGT CTT GAC CCT GAA GCC AGC CGT AGT GTT CTT GGT ATT 0224 
Gin Thr Cys Leu Asp Pro Glu Ala Ser Arg Ser Val Leu Gly He 
60 65 70 

ATA CTT GGA GGT GGT GCT GGT ACA CGT CTT TAC CCG TTG ACT AAG 02 69 
He Leu Gly Gly Gly Ala Gly Thr Arg Leu Tyr Pro Leu Thr Lys 
75 80 85 

AAG AGA GCC AAA CCA GCC GTG CCA CTC GGT GCT AAT TAT AGG CTT 0314 
Lys Arg Ala Lys Pro Ala Val Pro Leu Gly Ala Asn Tyr Arg Leu 
90 95 100 

ATT GAT ATC CCA GTG AGC AAT TGT TTG AAC AGT AAT ATT TCC AAA 03 59 
He Asp He Pro Val Ser Asn Cys Leu Asn Ser Asn He Ser Lys 
105 110 110 
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ATA TAT GTT CTT ACA CAA TTC AAT TCT GCT TCT CTG AAT CGT CAT 
lie Tyr Val Leu Thir Gin Phe Asn Ser Ala Ser Leu Asn Arg His 
115 120 125 



0404 



CTT TCG CGG GCA TAT GCT AGC AAC ATG GGA GGA TAC AAA AAT GAG 
Leu Ser Arg Ala Tyr Ala Ser Asn Met Gly Gly Tyr Lys Asn Glu 
130 135 140 



0449 



10 



GGG TTT GTA GAA GTT CTT GCT GCT CAG CAA AGT CCA GAG AAT CCA 0494 15 
Gly Phe Val Glu Val Leu Ala Ala Gin Gin Ser Pro Glu Asn Pro 
145 150. 155 



AAC TGG TTT CAG GGT AGA GCT GAT GCT GTT AGG CAA TAT CTG TGG 053 9 
Asn Trp Phe Gin Gly Thr Ala Asp Ala Val Arg Gin Tyr Leu Trp 
160 165 17.0 



20 



25 



CTT TTC GAA GAG CAC AAT GTT CTT GAG TAC TTG ATT CTT GCT GGT 
Leu Phe Glu Glu His Asn Val Leu Glu Tyr Leu lie Leu Ala Gly 
175 180 185 



0584 



30 



GAC CAT TTG TAT CGA ATG GAT TAT GAA AGA TTT.GTC CAA GCT CAC 0629 
Asp His Leu Tyr Arg Met Asp Tyr Glu Arg Phe Val Gin Ala His 
190 195 200 

AGA GAA ACT GAT GCA GAC ATT ACT GTT GCT GCA TTG CCA ATG GAT 0674 
Arg Glu Thr Asp Ala Asp lie Thr Val Ala Ala Leu Pro Met Asp 
205 210 215 



35 



40 



45 



GAA AAG CGT GCT ACT GCA TTT GGT TTG ATG AAA ATT G AT * GAA GAA 
Glu Lys Arg Ala Thr Ala Phe Gly Leu/Met Lys lie Asp Glu Glu 
220 225 230 



0719 



50 



GGA AGA ATT ATT GAG TTT GCC GAG AAA CCG AAA GGA GAA CAA TTG 
Gly Arg lie lie Glu Phe Ala Glu Lys Pro Lys Gly Glu Gin Leu 

235 240 . 245 



0764 
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AAA GCT ATG AAG GTT GAT ACC ACA ATC CTG GGT CTG GAC GAT GAG 0809 
Lys Ala Met Lys Val Asp Thr Thr lie Leu Gly Leu Asp Asp Glu 
5 250 255 260 

AGA GCA AAA GAA ATG CCA TTC ATA GCC AGC ATG GGC ATA TAT GTT. 0854 
io Arg Ala Lys Glu Met Pro Phe lie Ala Ser Met Gly lie Tyr Val 
265 270 275 

15 ATT AGC AAA GAT GTA ATG CTT AAT CTG CTT CGG GAG CAA TTT CCT 0899 
He Ser Lys Asp Val Met Leu Asn Leu Leu Arg Glu Gin Phe Pro 
280 285 290 
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GGT GCT AAT GAT TTT GGA AGT GAA GTT ATT CCA GGC GCC ACT TCC 0944 
Gly Ala Asn Asp Phe Gly Ser Glu Val He Pro Gly Ala Thr Ser 
295 300 305 

ATA GGG TTG AGA GTC CAA GCT TAT TTG TAT GAT GGT TAC TGG GAG 0989 
lie Gly Leu Arg Val Gin Ala Tyr Leu Tyr Asp Gly Tyr Trp Glu 
310 315 320 

GAT ATT GGT ACC ATT GAA GCT TTT TAC AAT GCT AAC TTG GGA ATC 1034 
Asp lie Gly Thr lie Glu Ala Phe Tyr Asn Ala Asn Leu Gly He 
325 330 335 

ACC AAA AAG CCG GTG CCA GAT TTT AGC TTC TAT GAT CGT TCA TCT 1079 
Thr Lys Lys Pro Val Pro Asp Phe Ser Phe Tyr Asp Arg Ser Ser 
340 345 350 

CCA ATT TAT ACA CAA CCT CGG TAT. TTG CCT CCT TCA AAG ATG CTT 1124 
Pro He Tyr Thr Gin Pro Arg Tyr Leu Pro Pro Ser Lys Met Leu 
355 360 365 

GAT GCT GAT ATA ACT GAC AGC GTC ATC GGT GAA GGC TGT GTT ATT 1169 
Asp Ala Asp He Thr Asp Ser Val He Gly Glu Gly Cys Val He 
370 . 375 380 



65 
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AAG AAC TGT AAG ATT CAT CAT TCT GTT ATC GGA CTT CGA TCT TGT 1214 
Lys Asn Cys Lys lie His His Ser Val lie Gly Leu Arg Ser Cys 
385 390 395 

ATC TCG GAG GGT GCA ATC ATT GAG GAC ACA CTG TTG ATG GGA GCT 1"259 
lie Ser Glu Gly Ala lie lie Glu Asp Thr Leu Leu Met Gly Ala 
400 405 410 

GAT TAT TAT GAG ACT GAT GCT GAT CGG AAA TTC CTG GCT GCT AAG 1304 
Asp Tyr Tyr Glu Thr Asp Ala Asp Arg Lys Phe Leu Ala Ala Lys 
415 420 425 



10 



15 



20 



GGT AGT GTA CCT ATT GGA ATT GGG AAT GCA CGT ATT GGG GAT GAT 1349 

Gly Ser Val Pro He Gly He Gly Asn Ala Arg lie Gly Asp Asp 

430 435 440 25 



GTC AAG ATT ATC AAC AGT GAC AAT GTA CAA GAA GCA GCA AGA GAA 13 94" 
Val Lys lie He Asn Ser Asp Asn Val Gin Glu Ala Ala Arg Glu 
445 450 455 



30 



ACA GAC GGA TAC TTC ATA AAG AGC GGA ATA GTC ACT ATA ATC AAG 1439 35 
Thr Asp Gly Tyr Phe He Lys Ser Gly He Val Thr He lie Lys 
460 465 470 



GAC GCC ATG ATT CCA AGT GGA ACT GTA ATC TAG AAATGGAGCA 1482 
Asp Ala Met He Pro Ser Gly Thr Val He End 
475 480 485 



40 



45 



T AT AAT AAAT ATCACTGCCT ATTTACAGTA CCTATCTGAG TCTCCCACCA 1532 

50 

TGACC CTTTG ATTCAATCTT TTAGTTATGT AAATATTTTT GGCTTTTGCG 15 82 

55 

ATTTTGCCAT AAATTTGAAG AAGCGAGGAT TCAGGGACGA TAGTGCTATG 1632 
AATTGGAAGA AAGGATTTGG GGGATATCTT TGTAAAGACA TTTTGACTAC 1682 60 

TGGGCACTAA AAATTTGGTA ATGCTATACC AAAATATATA AAAAGATCTT 1732 



65 



GCTGGGTTTT GGTAAAAAAA AAAAAAAAAA A 17 63 
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Die Saccharosephosphat-Synthase hat die folgende Nukleotidabfolge (Seq. ID Nr. 3): 

GGGCTGCAGG GAAGCTCTGA ACTTCAAAA ATG GCG GGA AAT GAT 

Met Ala Gly Asn Asp 

5 



0044 



10 



15 



20 



TGG ATA AAC AGT TAT TTA GAG GGA ATT CTG GAT GTG GGT CCA GGA 0089 
Trp He Asn Ser Tyr Leu Glu Ala He Leu Asp Val Gly Pro Gly 

10 15 20 

CTT GAT GAT GCA AAA TCA TCT TTG CTT TTG AGA GAA AGA GGC AGG 0134 
Leu Asp Asp Ala Lys Ser Ser Leu Leu Leu Arg Glu Arg Gly Arg 

25 30 35 



25 



30 



35 



40 



TTT AGT CCT ACT CGT TAC TTT GTT GAA GAA GTT ATC ACT GGT TTT 0179 
Phe Ser Pro Thr Arg Tyr Phe Val Glu Glu Val He Thr Gly Phe 

40 45 50 

GAT GAA ACC GAC CTT CAT CGT TCA TGG GTT CGG GCA CAA GCA AC A 0224 
Asp Glu Thr Asp Leu His Arg Ser Trp Val Arg Ala Gin Ala Thr 

55 60 65 

AGG AGT CCT CAA GAG AGG AAT ACT AGA TTG GAG AAC ATG TGT TGG 02 69 
Arg Ser Pro Gin Glu Arg Asn Thr Arg Leu Glu Asn Met Cys Trp 

70 75 80 



45 



50 



55 



AGA ATT TGG AAT TTG GCT CGT CAG AAG AAG CAG CTT GAG AAT GAA 0314 
Arg lie Trp Asn Leu Ala Arg Gin Lys Lys Gin Leu Glu Asn Glu 

85 90 95 

GAA GCT CAG CGG AAG ACA AAA CGT CGT ATG GAG CTT GAG AGG GGT 0359 
Glu Ala Gin Arg Lys Thr Lys Arg Arg Met Glu Leu Glu Arg Gly 

100 105 110 



60 



65 
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CGT CGA GAA GCA ACT GCT GAT ATG TCG GAG GAC TTA TCA GAA GGC 0404 
Arg Arg Glu Ala Thr Ala Asp Met Ser Glu Asp Leix Ser Glu Gly 

115 120 125 

GAA AAG GAC ATT TCA GCT CAT GGT GAT AGC ACC CGT CCT AGA TTG 0449 
Glu Lys Asp lie Ser Ala His Gly Asp Ser Thr Arg Pro Arg Leu 

130 135 140 

CCA AGA ATA AAT TCT CTT GAT GCT ATG GAG ACA TGG ATT AGT.CAA 0494 
Pro Arg lie Asn Ser Leu Asp Ala Met Glu Thr Trp lie Ser Gin 

145 150 155 

CAA AAG GAA AAA AAA CTC TAC CTT GTT TTG ATA AGT CTT CAT GGT 0539 
Gin Lys Glu Lys Lys Leu Tyr Leu Val Leu lie Ser Leu His Gly 

160 165 170 

TTG ATA CGA GGT GAA AAC ATG GAA CTT GGC CGT GAT TCT GAT ACT 0584. 
Leu lie Arg Gly Glu Asn Met Glu Leu Gly Arg Asp Ser Asp Thr 

175 180 ' 185 

GGT GGT CAG GTT AAG TAT GTG GTT GAG CTT GCA AGG GCT CTA GGT 0629 
Gly Gly Gin Val Lys Tyr Val Val Glu Leu Ala Arg Ala Leu Gly 

190 195 200 

TCG ATG CCA GGT GTT TAT AGA GTT GAT TTG CTA ACT AGG CAA GTT 0674 
Ser Met Pro Gly Val Tyr Arg Val Asp Leu Leu Thr Arg Gin Val 

205 210 215 

TCA TCT CCT GAC GTG GAT TGG AGT TAT GGG GAG CCT ACT GAG ATG 0719 
Ser Ser Pro Asp Val Asp Trp Ser Tyr Gly Glu Pro Thr Glu Met 

220 225 230 

CTG AAT CCA AGG GAT TCC AAT GGT TTT GAT GAT GAT GAT GAT GAA 0764 
Leu Asn Pro Arg Asp Ser Asn Gly Phe Asp Asp Asp Asp Asp Glu 

235 240 245 
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ATG GGA GAG AGT AGT GGT GCT TAC ATT GTT CGT ATA CCA TTT GGG 0809 
Met Gly Glu Ser Ser Gly Ala Tyr lie Val Arg lie Pro Phe Gly 

250 255 260 

CCG AGG GAT AAG TAT ATC GCA AAA GAA GAG CTT TGG CCC TAT ATT 0854 
Pro Arg Asp Lys Tyr lie Ala Lys Glu Glu Leu Trp Pro Tyr lie 

265 270 275 



is CCT GAA TTT GTT GAT GGT GCT CTA AAC CAC ATA GTT CAA ATG TCC 0899 
Pro Glu Phe Val Asp Gly Ala Leu Asn His lie Val Gin Met Ser 

280 285 290 



20 



25 



30 



35 



40 



45 



50 



55 



60 



65 



AAA GTT TTA GGT GAG CAA ATT GGT AGC GGG GAA ACA GTT TGG CCA 0944 
Lys Val Leu Gly Glu Gin lie Gly Ser Gly Glu Thr Val Trp Pro 

295 300 305 

GTT GCC ATT CAT GGA CAT TAT GCT GAT GCT GGT GAT TCT GCT GCT 0989 
Val Ala lie His Gly His Tyr Ala Asp Ala Gly Asp Ser Ala Ala 

310 315 . 320 

CTT CTT TCT GGT GGC CTA AAT GTT CCA ATG CTT TTA ACG GGG CAT 1034 
Leu Leu Ser Gly Gly Leu Asn Val Pro Met Leu Leu Thr Gly His 

325 330 335 

TCT CTT GGC CGA GAC AAG TTA GAG CAG CTC CTC AAA CAG GGT CGA 1079 
Ser Leu Gly Arg Asp Lys Leu Glu Gin Leu Leu Lys Gin Gly Arg 

340 345 350 

ATG TCT AAA GAT GAC ATA AAC AAT ACA TAC AAA ATA ATG CGT AGG 1124 
Met Ser Lys Asp Asp He Asn Asn Thr Tyr Lys He Met Arg Arg 

355 360 365 

ATA GAA GCC GAA GAG TTA TCA CTT GAT GCC TCT GAG ATA GTC ATA 1169 
lie Glu Ala Glu Glu Leu Ser Leu Asp Ala Ser Glu lie Val He 

370 375 380 
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ACT AGT ACA AGA CAA GAA ATA GAA GAG CAA TGG CAC CTC TAT GAT 1214 
Thr Ser Thr Arg Gin Glu lie Glu Glu Gin Trp His Leu Tyr Asp 

385 390 395 

GGG TTT GAT CCT GTG CTA GAA CGT AAA CTC CGT GCT AGG ATG AAG 1259 
Gly Phe Asp Pro Val Leu Glu Arg Lys Leu Arg Ala Arg Met Lys 

400 405 410 

CGT GGT GTA AGC TGT TAT GGA AGG TTC ATG CCC CGG ATG GTT GTT 13 04 
Arg Gly Val Ser Cys Tyr Gly Arg Phe Met Pro Arg Met Val Val 

415 420 425 

ATT CCT CCT GGA ATG GAA TTC AAT CAT ATT GTT CCA CAT GAG GGT 1349 
lie Pro Pro Gly Met Glu Phe Asn His lie Val Pro His Glu Gly 

430 435 440 

GAT ATG GAT GGT GAA ACA GAA GAA ACT GAA GAG CAT CCT ACA TCA 1394 T 
Asp Met Asp Gly Glu Thr Glu Glu Thr Glu Glu His Pro Thr Ser 

445 450 455 

CCT GAT CCA CCT ATC TGG GCT GAG ATT ATG CGC TTC TTT TCT AAA 1439 
Pro Asp Pro Pro lie Trp Ala Glu lie Met Arg Phe Phe Ser Lys 

460 465 470 

CCA AGG AAG CCA ATG ATA CTT GCC CTT GCT AGG CCT GAC CCG AAG 1484 
Pro Arg Lys Pro Met lie Leu Ala Leu Ala Arg Pro Asp Pro Lys 

475 480 485 

AAG AAT ATC ACG ACT TTG GTC AAA GCA TTT GGA GAA TGC CGT CCA 152 9 
Lys Asn lie Thr Thr Leu Val Lys Ala Phe Gly Glu Cys Arg Pro 

490 495 500 

CTA AGG- GAG CTA GCT AAT CTT ACT CTT ATA ATG GGT AAC CGA GAT 1574 
Leu Arg Glu Leu Ala Ash Leu Thr Leu He Met Gly Asn Arg Asp 

505 510 , 515 



15 



DE 43 17 596 Al 



GGT ATT GAC GAG 
Gly lie Asp Glu 

GTG CTT AAG CTA 
Val Leu Lys Leu 

TAC CCC AAA CAT 
Tyr Pro Lys His 

TTG GCA GCA AAG 
Leu Ala Ala Lys 

GAG CCA TTT GGG 
Glu Pro Phe Gly 

CCG ATG GTT GCT 
Pro Met Val Ala 

GTC CTT GAT AAT 
Val Leu Asp Asn 

ATT GCT ACT GCT 
lie Ala Thr Ala 



ACA AAA TGC CAG 
Thr Lys Cys Gin 



ATG TCA AGC ACC 
Met Ser Ser Thr 
520 

ATT GAT CAA TAC 
lie Asp Gin Tyr 
535 

CAC AAG CAA GCT 
His Lys Gin Ala 
550 

ACA AAG GGA GTC 
Thr Lys Gly Val 
605 

CTG ACT CTA ATA 
Leu Thr Leu lie 
620 

ACG AAA AAT GGA 
Thr Lys Asn Gly 
635 

GGT CTT CTT GTG 
Gly Leu Leu Val 
650 

TTG CTG AAG CTT 
Leu Leu Lys Leu 
665 

CAA AAT GGA CTG 
Gin Asn Gly Leu 
680 



AGT TCT TCA GTT 
Ser Ser Ser Val 
525 

GAC CTT TAT GGT 
Asp Leu Tyr Gly 
540 

GAT GTT CCT GAG 
Asp Val Pro Glu 
555 

TTT ATT AAT CCA 
Phe lie Asn Pro 
610 

GAG GCA GCA GCT 
Glu Ala Ala Ala 
625 

GGC CCT GTT GAT 
Gly Pro Val Asp 
640 

GAT CCT CAT GAG 
Asp Pro His Glu 
655 

GTT GCT GAT AAG 
Val Ala Asp Lys 
670 

AAA AAT ATT CAT 
Lys Asn lie His 
685 



CTC CTG TCA 1619 
Leu Leu Ser 
530 

CAA GTA GCA 1664 
Gin Val Ala 
545 

ATT TAT CGT 1709 
lie Tyr Arg 
600 

GCT TTT ATT 1754 
Ala Phe He 
615 

CAT GGT TTA 1799 
His Gly Leu 
630 

ATC CAG AGG 1844 
lie Gin Arg 
645 

CAG CAG TCT 1889 
Gin Gin Ser 
660 

CAA CTA TGG 1934 
Gin Leu Trp 
675 

CTC TAC TCT 1979 
Leu Tyr Ser 
690 
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TGG CCA GAG CAT TCG AAG ACA: TAC CTA TCT CGA ATA GCC AGT TCG 2 024 
Trp Pro Glu His Ser Lys Thr Tyr Leu Ser Arg lie Ala Ser Ser 

695 700 705 

AGA CAA AGG CAA CCA CAG TGG CAA AGA AGT AGT GAT GAA GGG CTT 2 069 
Arg Glii Arg Gin Pro Gin Trp Gin Arg Ser Ser Asp Glu Gly Leu 

710 715 720 

GAC AAT CAA GAG CCT GAA TCT CCA AGT GAT TCT TTA AGA GAT ATA 2114 
Asp Asn Gin Glu Pro Glu Ser Pro Ser Asp Ser Leu Arg Asp lie 

725 730 735 

AAG GAT ATA TCT CTA AAC CTT GAA GTT CTC GTT AGA CCG GAG AAA 2159 
Lys Asp lie Ser Leu Asn Leu Glu Val Leu Val Arg Pro Glu Lys 

740 745 750 

AGG GTG AAG ACG TTG AAA ATC TTG GGA TTG ATG ACA AAA GCA AAT 2204 
Arg Val Lys Thr Leu Lys lie Leu Gly Leu Met Thr Lys Ala Asn 

755 760 765 

TCG AGA ATG CTG TTA TGT TCA TGG TCT AAT GGT GTC CAT AAG ATG 2249 
Ser Arg Met Leu Leu Cys Ser Trp Ser Asn Gly Val His Lys Met 

770 775 780 

CTT CGG AAG GCT CGG TTC TCT GAC AAA GTA GAT CAG GCT TCT AGT 2294 
Leu Arg Lys Ala Arg Phe Ser Asp Lys Val Asp Gin Ala Ser Ser 

785 790 795 

AAA TAT CCA GCA TTT AGG AGG AGA AAA CTT ATA TAT GTT ATT GCT 2339 
Lys Tyr Pro Ala Phe Arg Arg Arg Lys Leu lie Tyr Val lie Ala 

800 805 810 

GTA GAC GGG GAT TAT GAA GAT GGA CTT TTT GAT ATT GTT CGG AGG 23 84 . 
Val Asp Gly Asp Tyr Glu Asp Gly Leu Phe Asp lie Val Arg Arg 

815 820 825 
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10 



20 



30 



35 



40 



45 



ATA TTT GAT GCT GCT GGC AAG GAG AAG ATT GAA GGT TCC ATC GGG 2429 
lie Phe Asp Ala Ala Gly Lys Glu Lys lie Glu Gly Ser lie Gly 
,830 835 840 

TTT ATA TTG TCA AC A TCC TAT TCT ATG CCC GAA ATT CAG AAC TAT 2474 
Phe lie Leu Ser Thr Ser Tyr Ser Met Pro Glu lie Gin Asn Tyr 

845 850 855 



15 TTG CTA TCA AAA GGC TTC AAT CTT CAT GAT TTT GAT GCA TAT ATA 2519 
Leu Leu Ser Lys Gly Phe Asn Leu His Asp Phe Asp Ala Tyr lie 

860 865 870 



TGC AAC AGT GGG AGT GAG TTG TAG TAT TCA TCT TTG AAC TCA GAG 2564 
Cys Asn Ser Gly Ser Glu Leu Tyr Tyr Ser Ser Leu Asn Ser Glu 
25 875 - 880 885 * 



GAG AGT AAT ATT ATA GCA GAT TCA GAT TAC CAT TCA CAC ATA GAG 2609 
Glu Ser Asn He He Ala Asp Ser Asp Tyr His Ser His lie Glu 

890 895 900 

-TAC AGA TGG GGT GGA GAA GGC CTT AGA AGG ACT TTG CTT CGC TGG 2654 
Tyr Arg Trp Gly Gly Glu Gly Leu Arg Arg Ttur Leu Leu Arg Trp 

905 910 915 

GCA GCT TCC ATC ACA GAA AAA AAT GGT GAA AAC GAA GAA CAG GTT 2699 
Ala Ala Ser lie Thr Glu Lys Asn Gly Glu Asn Glu Glu Gin Val 

920 925 930 



ATT ACT GAA GAT GAA GAA GTT 

50 

lie Thr Glu Asp Glu Glu Val 

935 



55 

AAA ATA AAG AAC CAA AAT AAG 
Lys lie Lys Asn Gin Asn Lys 



TCT ACG GGT TAT TGC TTT GCG TTT 2744 
Ser Thr Gly Tyr Cys Phe Ala Phe 
940 945 

GTT CCC CCT ACG AAG GAG CTC CGC 2789 
Val Pro Pro Thr Lys Glu Leu Arg 
955 960 



65 
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AAG TCA ATG AGG ATT CAA .GCT CTT CGT TGC CAT GTG ATT TAC TGT 2834 
Lys Ser Met Arg lie Gin Ala Leu Arg Cys His Val lie Tyr Cys 

965 970 975 

CAG AAC GGA TCT AAA ATG AAT GTG ATT CCA GTA CTA GCA TCC CGT 2879 
Gin Asn Gly Ser Lys Met Asn Val lie Pro Val Leu Ala Ser Arg 

980 985 990 

TCT CAA GCC CTC AGG TAT CTT TAT GTT CGT TGG GGA GTT GAG TTG 2924 
Ser Gin Ala Leu Arg Tyr Leu Tyr Val Arg Trp Gly Val Glu Leu 

995 1000 1005 

TCG AAG ATG GTT GTC TTT GTT GGA GAA TGT GGT GAC ACA GAT TAT 2 969 
Ser Lys Met Val Val Phe Val Gly Glu Cys Gly Asp Thr Asp Tyr 
1010 1015 1020 

GAA GGC TTG CTT GGC GGG GTC CAT AAA ACC GTA ATA CTG AAG GGA '3 014 
Glu Gly Leu Leu Gly Gly Val His Lys Thr Val lie Leu Lys Gly 
1025 1030 1035 

GTC TCC AAC ACT GCT TTA AGG TCT CTC CAT GCC AAC AGA AGT TAC 3 059 
Val Ser Asn Thr Ala Leu Arg Ser Leu His Ala Asn Arg Ser Tyr* 
1040 1045 1050 

CCT CTT TCA CAT GTC GTG TCG CTT GAC AGC CCC AAT ATT GGC GAG 3104 
Pro Leu Ser His Val Val Ser Leu Asp Ser Pro Asn lie Gly Glu 
1055 1060 1065 

GTG AGC AAA GGG TGC AGC AGC TCC GAG ATC CAG TCC ATC GTC ACA 3149 
Val Ser Lys Gly Cys Ser Ser Ser Glu lie Gin Ser lie Val Thr 
1070 1075 1080 

AAA CTC TCC AAA GCT TAA TCAGATATCT GCTGCTTTCT TTTGGGTAAG 3197 
Lys Leu Ser Lys Ala End 
1085 



19 
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CAAGGTTTCA TCTTATATGA TTATATCATA AGATACTATA TAAGCACCTT 

ATTGGTAAGT CAGTCCCATA ATAATAATGT ACTTCAGAAC CACAATACTT 

AAAAGTTGGT TCAGTAGTGA TTAGTCTCAT AATAATCATA TAATTACACA 

TCCGCTGTTA ACTAGTGGTA ATATCTAAGC TCAACAATAA AGATGTAAAA 



3247 
3297 
3347 
3397 



15 TGCTAGTATG GAAATGAATT GCTAGCTGTT GATCTCTTTC CCTTTATTCT 



3447 



20 



GTATTATTTC TTTCCTCATC TCATGTAAAA ACAATTTTCT GAAGGTGTAC 



AGTTTTTTCC CCTTATATAT CTGTATTATT TGTACTATTT TTTGTTTGTA 



25 AGAATATCCT CTCATCGAGG AGTGATAATT AAATAACCGG CTTGCTAAAT 



3497 
3547 
3597 



30 



35 



40 



45 



ATAAAGCTTA TTCGAGTTAA AAAAAAAAAA AAAAAAAA 363 5 

Die Saccharose-Synthase hat die folgende Nukleotidabfolge (Seq. ID Nr. 4): 

CT GCA GGA GGG AAA CAA ATT CTT AGC GAT GGC CCG TTT AGC GAA 0044 
Ala Gly Gly Lys Gin lie Leu Ser Asp Gly Pro Phe Ser Glu 

5 10 

GTT CTT AGG TCT GCT CAG GAA GCA ATA GTT GTT CCT CCC TTT GTT 0089 
Val Leu Arg Ser Ala Gin Glu Ala lie Val Val Pro Pro Phe Val 
15 20 25 



GCT ATA GCA GTC CGT CCA AGA CCT GGA GTT TGG GAA TAT GTT CGT 0134 
50 Ala lie Ala Val Arg Pro Arg Pro Gly Val Trp Glu Tyr Val Arg 
30 35 40 



55 



60 



GTT AAT GTC TCT GAA CTG AAT GTG GAG CAG CTA ACT GTG TCT GAG 
Val Asn Val Ser Glu Leu Asn Val Glu Gin Leu Thr Val Ser Glu 
45 50 55 



0179 



65 
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TAT CTC CAT TTC AAG GAA GAA CTT GTG GAT GGA AAG GCT GAT GAC 
Tyr Leu His Phe Lys Glu Glu Leu Val Asp Gly Lys Ala Asp Asp 
60 65 70 

CAC TAT GTG CTT GAG CTT GAT TTC GAG CCT TTT AAT GAA TCA GTT 
His Tyr Val Leu Glu Leu Asp Phe Glu Pro Phe Asn Glu Ser Val 
75 80 85 * 

CCA CGT CCA ACT CGC TCT TCA TCA ATT GGT AAT GGT GTT CAG TTC 
Pro Arg Pro Thr. Arg Ser Ser Ser lie Gly Asn Gly Val Gin Phe 
90 95 100 

CTC AAT CGG CAC CTG TCA TCA AGC ATG TTC TGC AAC AAA GAT TGC 
Leu Asn Arg His Leu Ser Ser Ser Met Phe Cys Asn Lys Asp Cys 
105 HO 115 

TTG GAG CCG TTA CTT GAT TTT CTT AGA GTG CAC AAA CAT AAA GGA 
Leu Glu Pro Leu Leu Asp Phe Leu Arg Val His Lys His Lys Gly 
120 125 130 

GTT GTC ATG ATG TTG AAT GAT CGG ATA CAG ACT ATC CAG CGT CTT 
Val Val Met Met Leu Asn Asp Arg lie Gin Thr lie Gin Arg Leu 
135 140 145 

CAG TCT GCA TTG TCT AAA GCT GAG GAT TAT CTT ATC AAA CTT CCA 
Gin Ser Ala Leu Ser Lys Ala Glu Asp Tyr Leu lie Lys Leu Pro 
150 155 160 

GCA GAT ACA CCT TAC TCT GAG TTC GAA TTT GTA ATC CAA GGT ATG 
Ala Asp Thr Pro Tyr Ser Glu Phe Glu Phe Val lie Gin Gly Met 
165 170 175 

GGT TTT GAA AGA GGC TGG GGT GAT ACT GCT GAA AGG GTT CTA GAA 
Gly Phe Glu Arg Gly Trp Gly Asp Thr Ala Glu Arg Val Leu Glu 
180 185 190 



21 



10 



20 



30 



35 



40 



45 



50 



55 



60 
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ATG ATG CAT CTA CTA CTA GAT ATC CTT CAG GCT CCC GAT CCG TCT 0629 
Met Met His Leu Leu Leu Asp lie Leu Gin Ala Pro Asp Pro Ser 
195 200 205 

ACA TTA GAG ACA TTT CTG GGA AGA CTT CCC ATG GTG TTT AAT GTG 0674 
Thr Leu Glu Thr Phe Leu Gly Arg Leu Pro Met Val Plie Asxi Val 
210 215 220 



15 GTC ATT TTG TCT GTA CAT GGA TAT TTT GGA CAG GCA CAT GTG CTC 0719 
Val He Leu Ser Val His Gly Tyr Phe Gly Gin Ala His Val Leu 
225 230 235 



GGC TTG CCT GAC ACT GGT GGG CAG ATA GTT TAT ATA CTT GAC CAA 0764 
Gly Leu Pro Asp Thr Gly Gly Gin He Val Tyr lie Leu Asp Gin 
25 240 245 250 



GTG CGG TCT CTG GAA CAT GAA ATG CTC CAA CGA ATA AAG AAG CAA 0809 
Val Arg Ser Leu Glu His Glu Met Leu Gin Arg Tie Lys Lys .Gin 
255 260 265 

GGA CTA GAT GTG ACT CCT AGA ATT CTT ATC GTG AGT CGG TTG ATT 0854 
Gly Leu Asp Val Thr Pro Arg lie Leu lie Val Ser Arg Leu lie 
270 275 280 

CCT GAC GCT AAA GGG ACC *ACG TGC AAT CAA CGT ATG GAG AAA GTC 0 899 
Pro Asp Ala Lys Gly Thr Thr Cys Asn Gin Arg Met Glu Lys Val 
285 290 295 

AGT GGA ACA GAG CAT GCT AGT ATC CTG AGA GTT CCT TTC CGA TCA 0944 
Ser Gly Thr Glu His Ala Ser lie Leu Arg Val Pro Phe Arg Ser 
300 305 310 

GAG AAA GGA ATC CTC CGC AAA TGG ATA TCT AGA TTT GAT GTA TGG 0989 
Glu Lys Gly lie Leu Arg Lys Trp lie Ser Arg Phe Asp Val Trp 
315 320 325 
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CCT TAT TTA GAG ACC TTC ACT GAG GAT GCA GCT GGT GAA ATT ATT 1034 

Pro Tyr Leu Glu Thr Phe Thr Glu Asp Ala Ala Gly Glu lie lie 

330 335 340 5 

GGC GAG TTG CAG GGT CGT CCA GAT CTG ATA ATT GGC AAC TAC AGC 1079 
Gly Glu Leu Glii Gly Arg Pro Asp Leu lie lie Gly Asn Tyr Ser to 
345 . 350 355 

GAT GGG AAT ATA GTT GCT TCT TTA TTG TCC CAC AAA ATG GGT GTC 1124 15 
Asp Gly Asn lie Val Ala Ser Leu Leu Ser. His Lys Met Gly Val 
360 365 370 

20 

ACC CAG TGC AAT ATA GCC CAT GCA TTG GAG AAA ACC AAG TAT CCA 1169 
Thr Gin Cys Asn lie Ala His Ala Leu Glu Lys Thr Lys Tyr Pro 
375 380 385 



25 



GAT TCT GAT ATT TAC TGG AAA AGA TTT GAG GAC AAA TAT CAC TTC' 1214 
Asp Ser Asp lie Tyr Trp t Lys Arg Phe Glu Asp Lys Tyr His Phe JU 
390 395 400 

TCG TGT CAA TTT TCA GCT GAC TTG ATG GCA ATG AAT CAT GCT GAT 12 59 35 
Ser Cys Gin Phe Ser Ala Asp Leu Met Ala Met Asn His Ala Asp 
405 410 415 

40 

TTC ATC ATT ACG AGT ACT TAC CAA GAG ATA GCT GGA ACG AAG AAT 13 04 
Phe lie lie Thr Ser Thr Tyr Gin Glu lie Ala Gly Thr Lys Asn 
420 425 430 

ACT GTT GGT CAA TAT GAA AGC CAT AAG GCC TTT ACT TTT CCG GGG 1349 

50 

Thr Val Gly Gin Tyr Glu Ser His Lys Ala Phe Thr Phe Pro Gly 
435 440 445 

55 

CTG TAT CGG GTG GTT CAC GGG ATT GAT GTC TTT GAT CCC AAG TTT 1394 

Leu Tyr Arg Val Val His Gly lie Asp Val Phe Asp Pro Lys Phe. 

450 455 460 60 



65 
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AAT ATT GTC TCG CCA GGG GCA GAC ATG GCC ATC TAC TTC CCA TTT 
Asn lie Val Ser Pro Gly Ala Asp Met Ala lie Tyr Phe Pro Phe 
465 470 475 



1439 



10 



TCA GAG AAG GAT GTC ACC TGT CTC ACT TCA CTT CAT AGA CTT ATA 
Ser Glu Lys Asp Val Thr Cys Leu Thr Ser Leu His Arg Leu lie 
480 485 490 



1484 



15 



20 



25 



GAG CAG CTC CTA TTC AAA CCT GAG CAG AAC GAA GAA CAC ATT GGT 1529 
Glu Gin Leu Leu Phe Lys Pro Glu Gin Asn Glu Glu His lie Gly 
495 500 505 

GTA TTA GAT GAT ACC TCA AAG CCA ATT ATA TTT TCC ATG GCG AGG 1574 
Val Leu Asp Asp Thr Ser Lys Pro lie lie Phe Ser Met Ala Arg 
510 515 520 



30 



CTA GAC CGT GTG AAG AAT ATA ACA GGG CTG GTA GAG TGC TAT GGC 
Leu Asp Arg Val Lys Asn lie Thr Gly Leu Val Glu Cys Tyr Gly 
525 530 535 



1619 



35 



40 



45 



AAG AAT GCG AAA CTC AGG GAA CTG GCA AAC CTG GTT GTA GTG GCT 1664 
Lys Asn Ala Lys Leu Arg Glu Leu Ala Asn Leu Val Val Val Ala 
540 545 550 

GGG TAC AAT GAT GTA AAA AAG TCG AAT GAC AGG GAG GAA ATT GCC 1709 
Gly Tyr Asn Asp Val Lys Lys Ser Asn Asp Arg Glu Glu lie Ala 
555 560 565 



50 



55 



60 



GAA ATC GAG AAG ATG CAC AGG CTT ATA CAG GAG TAT AAT TTA AGA 1754 
Glu lie Glu Lys Met His Arg Leu lie Gin Glu Tyr Asn Leu Arg 
570 575 580 

GGA CAA TTT CGC TGG ATT GCT TCT CAA ACA AAT AGA GTA CGA AAT 1799 
Gly Gin Phe Arg Trp He Ala Ser Gin Thr Asn Arg Val Arg Asn 
585 590 595 



65 
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GGT GAA CTC TAT. CGC.TAC ATT TGT GAC AAA GGA GGT ATT TTT GCG 
Gly Glu Leu Tyr Arg Tyr lie Cys Asp Lys Gly Gly He Phe Ala 
600 605 610 

CAG CCT GCA TTT TAT GAA GCA TTT GGG CTT ACA GTT GTT GAA GCC 
Gin Pro Ala Phe Tyr Glu Ala Phe Gly Leu Thr Val Val Glu Ala 
615 620 625 

ATG ACC TGT GGT CTT CCC ACA TTT GCT ACC TGC CAC GGT GGT CCA 
Met Thr Cys Gly Leu Pro Thr Phe Ala Thr Cys His Gly Gly Pro 
630 635 , 640 

GCT GAG ATT ATA GAA GAC GGT GTT TCA GGA TTT CAT ATC GAT CCA 
Ala Glu He lie Glu Asp Gly Val Ser Gly Phe His He Asp Pro 
645 650 655 

TAT CAT GCT GAT CAG GCA GAA AAA ATG ACT GAA TTC TTT GTC AAG 
Tyr His Ala Asp Gin Ala Glu Lys Met Thr Glu Phe Phe Val Lys 
660 . 665 670 

TGC AGA GAG GAT CCA AAC TAC TGG ACT AAA ATC TCT GCA GGA GGG 
Cys Arg Glu Asp Pro Asn Tyr Trp Thr Lys lie Ser Ala Gly Gly 
675 680 685 

TTA CTA AGG ATC AAA GAA AGA TAT ACC TGG CAA AAG TAT TCT GAA 
Leu Leu Arg lie Lys Glu Arg Tyr Thr Trp Gin Lys Tyr Ser Glu 
690 695 700 . 

AGG TTA ATG ACA TTG GCA GGG GTG TAT GGT TTC TGG AAA. TAT GTC 
Arg Leu Met Thr Leu Ala Gly Val Tyr Gly Phe Trp Lys Tyr Val 
705 710 715 

TCT AAA CTA GAG AGA AGA GAG ACA CGA CGT TAT CTT GAG ATG TTC 
Ser Lys Leu Glu Arg Arg Glu Thr Arg Arg Tyr Leu Glu Met Phe 
720 • 725 730 
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10 



25 



30 



35 



TAC ATT TTG AAG TTC CGT GAT CTG GCC AAC TCT GTT CCG CTG GCA 2249 
Tyr lie Leu Lys Phe Arg Asp Leu Ala Asn Ser Val Pro Leu Ala 
735 740 745 

ACA GAT GAA GAG CCT TCT ACT ACT GAT GCA GTT GCG ACA TTC CGT 2294 
Thr Asp Glu Glu Pro Ser Thr Thr Asp Ala Val Ala Thr Phe Arg 
750 755 760 



15 GGA CCT TGA ACGCTGCTGC TTACTGAGGT TCCAAGTTGT GTATATATTA 2343 
Gly Pro End 

20 CTGTGAAAGG AATAAGTGTA GCTACACAAA AGGTTCTCAA CTATTAGTAT 2393 

CTTCTCTGTG TAAATAACGA GAGTGAAAAA TGTAATATTG TTGATGTCTT 2443 

GAAAACTGAG TTTGCTTTGT TTATTTTTAA GTGTATGACA ATATGTATCA 2493 

TATAACGGAT TCTTCAGTGA TCATATCAAA AACTACTGAC CATCGAAGTT 2543 



AATGAAAATC GACAGCAACA 2563 



Diese Sequenzen konnen in einem geeigneten Plasmid auch untereinander kombiniert werden, was zu einer 
Kombination der einzelnen, durch die Expression der Proteine bedingten Merkmale in der Pflanze fuhrt 

Der Promotor soli sicherstellen, daB das fremde Gen in der Pflanze exprimiert wird. Der Promotor kann dabei 

40 so gewahlt sein, daB die Expression nur in einem bestimmten Gewebe, zu einem bestimmten Zeitpunkt der 
Pflanzenentwicklung oder zu einem durch auBere Einflusse de termini erten Zeitpunkt erfolgt. Der Promotor 
kann homolog oder heterolog in Bezug auf die Pflanze sein. Sinnvoll ist die Verwendung von Promotoren sind 
wie z. B. des Promotors der 35S RNA des Cauliflower-Mosaik Virus, des Patatin-Promotors B33 (Rocha-Sosa et 
al. (1989) EMBO J 8 :23— 29) oder eines Promotors, der eine Expression lediglich in photosynthetisch aktiven 

45 Geweben sicherstelit. Weiterhin konnen Promotoren verwendet werden, die eine Expression lediglich in be- 
stimmten Organen wie Wurzel, Rube, Knolle, Samen, Stamm oder bestimmten Zelltypen wie Mesophyll, Epider- 
mis, Geleitzellen u.a. sicherstellen. 

Die hier beschriebenen kodierenden Sequenzen enthalten die vollstandige Information zur Bildung einer 
Boten-Ribonukleinsaure (mRNA) fur die die groBe Untereinheit der ADP-Glucose-Pyrophosphorylase und der 

so Saccharosephosphat-Synthase (SPS) und einen Teil der Information zur Bildung der kleinen Untereinheit der 
ADP-Glucose-Pyrophosphorylase sowie der Saccharosesynthase, die zur Bildung von anti-sense Ribonuklein- 
sauren zu den entsprechenden Genen geeignet sind. Ob eine translatierbare Boten-Ribonukleinsaure oder eine 
anti-sense Nukleinsaure gebildet wird, hangt von der Orientierung der kodierenden Sequenz bezogen auf den 
Promotor ab. Wenn das 3' Ende der kodierenden Sequenz an das 3' Ende des Promotors fusioniert wird, entsteht 

55 eine anti-sense RNA, bei Fusion des 5' Endes der Kodierregion an das 3' Ende des Promotors entsteht eine 
translatierbare RNA Letzteres fuhrt zu einer Steigerung der Enzymaktivitat in der Zelle, ersteres zu einer 
Absenkung der Enzymaktivitat in der Zelle. 

Die kodierenden Sequenzen fur die groBe und kleine Untereinheit der ADP-Glucose-Pyrophosphorylase, der 
Saccharosephosphat-Synthase und der Saccharosesynthase konnen denjenigen entsprechen, die in dieser Erfin- 

60 dung beschrieben werden, oder durch Veranderungen aus den beschriebenen Sequenzen hervorgehen. Dabei ist 
insbesondere an Veranderungen der Sequenzen zu denken, die zu einer Umgehung der pflanzeneigenen Regula- 
tionsmechanismen fuhren. Veranderungen an den erfindungsgemaBen DNA-Sequenzen lassen sich mittels 
bekannter Methoden, wie z. B. Basenaustausch oder zielgerichtete oder nicht-zielgerichtete Mutagenese bewir- 
ken. Die so gebildeten Derivate der erfindungsgemaBen DNA-Sequenzen sind ebenfalls Gegenstand der Erfin- 

65 dung. Die Terminationssequenz dient der korrekten Beendigung der Transkription und der Anheftung eines 
Poly-Adenylrestes an die Ribonukleinsaure. Dieser Poly-Adenylrest hat eine wichtige Funktion bei der Stabili- 
sierung von RN A-Molekulen in der Zelle. 

Mit Plasmiden, die eine oder mehrere der erfindungsgemaBen DNA-Sequenzen enthalten, konnen Zuckerrfi- 
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ben transformiert werden mit dem Ziel der Erhohung bzw. Verringerung der Enzymaktivitat bzw. der Verande- 
rung der Saccharose- Konzentration. ■ 

Zur Vorbereitung der Einfuhrung der erfindungsgemaBen DNA-Sequenzen in Zuckerruben sind eine groBe 
Anzahl Klonierungsvektoren verfugbar, die ein Replikationssignal fur E. coli und einen Marker beinhalten, der 
eine Selektion der transformierten Zellen erlaubt. 

Je nach Einfuhrungsmethode gewunschter Gene in die Pflanze konnen weitere DNA-Sequenzen erforderlich 
seux Werden z. B. fur die Transformation der PflanzenzeUe das Ti- oder Ri-Plasmid verwendet, so muB minde- 
stens die rechte Begrenzung, haufig jedoch die rechte und die linke Begrenzung der Ti- und Ri-Plasmid T-DNA, 
als Flankenbereich den einzufuhrenden Genen angefugt werden. Die Verwendung von T-DN A fur die Transfor- 
mation von Pflanzenzellen ist intensiv untersucht und ausreichend in EP 120 516; Hoekama, In: The Binary Plant 
Vektor System, Offset-drukkerij Kanters B.V. Alblasserdam, (1985), Chapter V; Fraley, et aL, Crit Rev. Plant ScL, 
4 : 1—46 und An et aL (1985) EMBO J. 4 : 277— 287 beschrieben worden. 1st die eingefuhrte DNA einmal im 
Genom integriert, so ist sie dort in der Regel stabil und bieibt auch in den Nachkommen der urspriingiich 
transformierten Zelle erhalten. Sie enthalt normalerweise einen Selektionsmarker, der den transformierten 
Pflanzenzellen Resistenz gegeniiber einem Biozid oder einem Antibiotikum wie Kanamycin, G 418, Bleomycin 
oder Hygromicin ul a. vermittelt Der individuell verwendete Marker sollte daher die Selektion transformierter 
Zellen gegenuber Zellen, denen die eingefugte DNA fehlt, gestatten. 

Fur die Einfuhrung von DNA in eine Pflanze stehen neben der Transformation mit Hilfe von Agrobakterien 
viele andere Techniken zur Verfugung. Diese Techhiken umfassen die Fusion von Protoplastea die Mikroinjek- 
tion yon DNA, die Elektroporation sowie ballistische Methoden und Virusinfektion. Aus dem transformierten 
Pflanzenmaterial konnen dann in einem geeigneten Medium, welches Antibiotika oder Biozide zur Selektion 
enthalten kann, wieder ganze Pflanzen regeneriert werden. Die so erhaltenen Pflanzen konnen dann auf 
Anwesenheit der eingefuhrten DNA getestet werden. Bei der Injektion und Elektroporation sind an sich keine 
speziellen Anf orderungen an die Piasmide gestellt Es konnen einfache Plasmide wie z. B. pUC-Derivate verwen- 
det werden- Sollen aber aus derartig transformierten Zelleq garize Pflanzen regeneriert werden, ist die Anwesen- 
heit eines selektierbaren Markergens notwendig. Die transformierten Zellen wachsen innerhalb der Pflanzen in 
der ublichen Weise (siehe auch McCormick et aL (1986) Plant Cell Reports 5 :81— 84). Die Pflanzen konnen 
normal angezogen werden und mit Pflanzen, die die gleiche transformierte Erbanlage oder andere Erbanlagen 
besitzen, gekreuzt werden. Die daraus entstehenden hybriden Individiien haben die entsprechenden phanotypi- 
schen Eigenschaften. 

Zum besseren Verstandnis der dieser Erfindung zugrundeliegenden Ausfuhrungsbeispiele wird vorab eine 
Aufstellung aller fur diese Versuche notwendigen und an sich bekannten Verfahren gegeben: 

1. Klonierungsyerfahren 

Zur Klonierimg wurden die Vektoren pUC 18/19 und M13mpl0 Serien (Yanisch-Perron et al. (1985) Gene 
33 : 1 03 - 1 1 9) verwendet, sowie der Vektor EMBL3 (Frischauf et al. ( 1 983) J Mol Biol 1 70 : 827 - 842). 

Fur die Pflanzentransformation wurden die Genkonstruktionen in den binaren Vektor BIN 19 (Bevan (1984) 
NucL Acids Res 12 : 871 1-8720) kloniert \ 

2. Bakterienstamme 

Fur die pUC- und M13mp- Vektoren wurden die E. coli-Stamme BMH71-18 (Messing et al. (1977) Proa NatL 
Acad Sci 24 : 6342— 6346) oder TBI benutzt 

Fur den Vektor BIN 19 wurde ausschlieBlich der E. coli-Stamm TBI benutzt. TBI ist ein rekombinationsnega- 
tives,Tetracyclin-resistentes Derivat des Stammes JM101 (Yanisch-Perron et aL( 1985) Gene 33 : 103— 1 19). Der 
Genotyp des TBI -Stammes ist (Bart Barrel, personliche Mitteiiung): F'(traD36, pro AB, Lacl, LacZA M 1 5), A(lac, 
pro), SupE, thiS, recA, Sri ::Tnl0(TcR). ' 

Die Transformation der Plasmide in die Kartoffelpflanze wurde mit Hilfe des Agrobacterium tumefaciens- 
Stammes LBA4404 (Bevan (1984) NucL Acids Res 12 : 871 1 —8720) durchgefOhrt 

. 3. Transformation von Agrobakterium tumefaciens 

. Bei BIN 19 Derivaten erfolgt der Transfer der DNA in die Agrobakterien durch direkte Transformation nach 
der Methode von Holsters et al. (1978) (Mol Gen Genet 163 : 181 — 187). Die Plasmid-DNA transformierter 
Agrobakterien wurde nach der Methode von Birnboim & Doly (1979) (Nucl Acids Res 7 : 1513—1523) isoliert 
und nach geeigneter Restriktionsspaltunggelelektrophoretisch analysiert. 

4. Saccharosephosphat-Synthase-Aktivitatstest 

Die Saccharosephosphat-Synthase-Aktivitat wurde nach Siegel und Stitt (1990, Plant Scienc 66 : 205—210) in 
einer zweistufigen Analyse bestimmt Zu einem Volumen von 180 ul einer Losung von 50 mM HEPES/KOH (pH 
7,4), 5 mM MgC12, 5 mM Fruktose-6-phosphat, 25 mM GIukose-6-phosphat und 6 mM Uridin-5'-diphosphoglu- 
kose werden 20 ul Probe gegeben und fur 10 Minuten bei 25° C inkubiert Fur 3 Minuten wird auf 95° C erhitzt, 
um die Reaktion zu beenden. Nach. Zen trifugation wird der Oberstand spektroskopisch bezuglich der Freiset- 
zung von Uridin-5'-diphosphat analysiert, wobei eine mit Pyruvat-Kinase gekoppelte Enzymreaktion ausgenutzt 
wird Ansatze ohne Hexosephosphat sowie die Messung der Ruckgewinnung zugesetzten Uridin-5'-diphosphats 
dienen als Kontrollen. 
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Ausfiihrungsbeispiele 
Ausfuhrungsbeispiel 1 

5 Klonierung von cDNA zu groBer und kleiner Untereinheit der ADP-GIucose-Pyrophosphorylase aus 

Zuckerrube 

Aus Speicherwurzeln von im Gewachshaus gewachsenen 3—4 Monate alten Zuckerrubenpflanzen wurde 
RNA nach der Methode von Logemann et al (1987, Anal Biochem 163, 16—20) isoliert Ausgehend von 

10 poly- A + -RNA wurde eine cDNA-Bibliothek nach der Methode von Gubler und Hoffmann (1 983, Gene 25, 263) 
im Expressionsvektor Lambda Zap II XR angelegt Hierzu wurde ein mit einer Xhol-Erkennungsstelle versehe- 
ner Oligo-dT-primer verwendet, zur Synthese des ersten cDNA-Stranges wurden methylierte Cytidinnukleotide 
eingesetzt Nach Synthese des zweiten Strangs wurde ein EcoRl-Adapter angefiigt und auf einer Seite durch 
Schnitt mit der Restriktionsendonuklease Xhol wieder entfernt Dabei verhindert die Hemimethylierung der 

15 cDNA, daB an internen Xhol Erkennungsstellen geschnitten wird. Durch diese Vorgehensweise entsteht eine 
Population von cDNA-Molekiilen, die in EcoRl/Xhol geschnittene DNA des Phagen Lambda gerichtet kloniert 
werden konnen. Nach dem Verpacken rekombinanter Phagen-DNA in Phagenkopfe wurden 200 000 "Plaque 
forming units" der Bank zur Infektion eines Bakterienrasens ausplattiert und anschlieBend jeweils mit dem 
gesamten cDNA Fragment der groBen bzw. der kleinen Untereinheit der AGPase von Kartoffel (Muller-Roeber 

20 et al., 1 990, MGG 224, 136—146) als EcoRl-Fragment sondiert. Die den Hybridisierungssignalen entsprechenden 
rekombinanten Phagen wurden vereinzelt. Durch in vivo Excision wurden Plasmide aus dem Lambda zap-Ge- 
nom ausgeschnitten, die eine doppelstrangige cDNA als Insertion tragen. Die Plasmide wurden in Bakterienzel- 
len transformiert AnschlieBend wurde die Plasmid-DNA in den Bakterien vermehrt Nach Oberprufung der 
GroBe der Insertionen wurden einzelne KJone durch Bestimmung der Primarsequenz analysiert 

25 

Ausfuhrungsbeispiel 2 
Klonierung von cDNA zu Saccharosephosphat-Synthase (SPS) aus Zuckerrube 

30 Aus Speicherwurzeln von im Gewachshaus gewachsenen 3 — 4 Monate alten Zuckerrubenpflanzen wurde 
RNA nach der Methode von Logemann et al. (1987, Anal Biochem 163, 16—20) isoliert. Ausgehend von 
poly- A + -RNA wurde eine cDNA-Bibliothek nach der Methode von Gubler und Hoffmann (1983, Gene 25, 263) 
im Expressionsvektor Lambda Zap II XR angelegt Hierzu wurde ein mit einer Xhol-Erkennungsstelle versehe- 
ner Oligo-dT-primer verwendet, zur Synthese des ersten cDNA-Stranges wurden methylierte Cytidinnukleotide 

35 eingesetzt Nach Synthese des zweiten Strangs wurde ein EcoRl- Adapter angefiigt und auf einer Seite durch 
Schnitt mit der Restriktionsendonuklease Xhol wieder entfernt Dabei verhindert die Hemimethylierung der 
cDNA, daB an internen Xhol Erkennungsstellen geschnitten wircL Durch diese Vorgehensweise entsteht eine 
Population von cDNA-MolekQlen, die in EcoRl/Xhol geschnittene DNA des Phagen Lambda gerichtet kloniert 
werden konnen. Nach dem Verpacken rekombinanter Phagen-DNA in Phagenkopfe wurden 200 000 "Plaque 

40 forming units" der Bank zur Infektion eines Bakterienrasens ausplattiert und anschlieBend mit dem gesamten 
cDNA Fragment der Saccharosephosphat-Synthase (SPS) aus Spinat (Sonnewald, 1992, Pianta) als Notl son- 
diert Die den Hybridisierungssignalen entsprechenden rekombinanten Phagen wurden vereinzelt Durch in vivo 
Excision wurden Plasmide aus dem Lambda zap-Genom ausgeschnitten, die eine doppelstrangige cDNA als 
Insertion tragen. Die Plasmide wurden in Bakterienzellen transformiert AnschlieBend wurde die Plasmid-DNA 

45 in den Bakterien vermehrt Nach Oberprufung der GroBe der Insertionen wurden einzelne KJone durch 
Bestimmung der Primarsequenz analysiert 

Ausfuhrungsbeispiel 3 

50 Klonierung von cDN A zu Saccharosesynthase aus Zuckerrube 

Aus Speicherwurzeln von im Gewachshaus gewachsenen 3—4 Monate alten Zuckerrubenpflanzen wurde 
RNA nach der Methode von Logemann et al. (1987, Anal Biochem 163, 16—20) isoliert Ausgehend yon 
poly- A + -RNA wurde eine cDNA-Bibliothek nach der Methode von Gubler und Hoffmann (1983, Gene 25, 263) 

55 im Expressionsvektor Lambda Zap II XR angelegt Hierzu wurde ein mit einer Xhol-Erkennungsstelle versehe- 
ner Oligo-dT-primer verwendet, zur Synthese des ersten cDN A-Stranges wurden methylierte Cytidinnukleotide 
eingesetzt. Nach Synthese des zweiten Strangs wurde ein EcoRl-Adapter angefiigt und auf einer Seite durch 
Schnitt mit der Restriktionsendonuklease Xhol wieder entfernt Dabei verhindert die Hemimethylierung der 
cDNA, daB an internen Xhol Erkennungsstellen geschnitten wird. Durch diese Vorgehensweise entsteht eine 

6o Population von cDNA-Molekiilen, die in EcoRl/Xhol geschnittene DNA des Phagen Lambda gerichtet kloniert 
werden konnen. Nach dem Verpacken rekombinanter Phagen-DNA in Phagenkopfe wurden 200 000 "Plaque 
forming units" der Bank zur Infektion eines Bakterienrasens ausplattiert und anschlieBend parallel mit den 
beiden EcoRl/BgUI Subfragmenten der Saccharosesynthase aus Mais (Worrell et at, 1991, Plant Cell 3, 
1121 — 11 30) sondiert Die den Hybridisierungssignalen entsprechenden rekombinanten Phagen wurden verehv 

65 zelt Durch in vivo Excision wurden Plasmide aus dem Lambda zap-Genom ausgeschnitten, die eine doppelstran- 
gige cDN A als Insertion tragen. Die Plasmide wurden in Bakterienzellen transformiert AnschlieBend wurde die 
Plasmid-DNA in den Bakterien vermehrt Nach Oberprufung der GroBe der Insertionen wurden einzelne KJone 
durch Bestimmung der Primarsequenz analysiert. 
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Ausfiihrungsbeispiel 4 

Bestimmung der Nukleotidsequenzen von ADPrGlukose-Pyrophosphorylase,Saccharosephosphat-Synthase 
und Saccharosesynthase aus ZuckerrOben sowie Ableitung der entsprechenden Aminosauresequenzen 

Die Nukleotidsequenzen der'nach den Ausfuhrungsbeispielen 1—3 erhaltenen Insertionen wurden nach 
Standardverfahren raittels der Dideoxymethode (Sanger et aL, 1977, Proa Natl. Acad. Scl USA, 74, 5463—5467) 
bestimmt Die Nukleotidsequenzen und die abgeleiteten Aminosauresequenzen sind in den Sequenzprotokollen 
Seq. ID Nr. 1 —4 angegeben. 
SEQlDNOil 

ART DER SEQUENZ: Nucleotid mit entsprechendem Protein 
SEQUENZLANGE: 1924 Baseripaare 
STRANGFORM: Einzelstrang • 
TOPOLOGIE: linear 
ARTDES MOLEKOLSrcDNA 
URSPRONGLICHE HERKUNFT 
ORGANISMUS: Beta vulgaris 

UNMITTELBARE EXPERIMENTELLE HERKUNFT: cDNA Bibliothek im Phagen Lamda zap 
MERKMALE: 

von 206 bis 1 770 Kodierregion 
EIGENSCHAFTEN: 

ADP-Glukose-Pyrophosphorylase, groBe Untereinheit 
SEQ ID NO: 1 

SEQUENCE TYPE: Nucleitide with corresponding protein 
SEQUENCE LENGH: 1924 base pairs 
STRANDEDNESS: single 
TOPOLOGY: linear 
MOLECULE TYPE: cDNA 
ORIGIN AL SOURCE 
ORGANISM: Beta vulgaris 

IMMEDLATE EXPERIMENTAL SOURCE: cDNA library in Phage Lamda zap 
FEATURES: 

from 206 to 1 770 coding region 

PROPERIES: ADP-Glucose-Pyrophosphorylase, large subunit 
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CAAAAGAAAA ACTTCCCATT TCTACTTCTT TGCACAATAT AATTTCCCAC 



0050 



5 



10 



20 



30 



35 



40 



45 



50 



55 



60 



CAATTTTTCT TTAAATTTCT CACTTTCATT TAATCAGTTT TCAGCAACAT 0100 
TCTGATACTC GACAACCCAC TTTCTGTTCT CCCAAGATTC CAAACCTCTG 0150 
ATTCTCATTC CACTAATATT TTTGCTTATT TTTTTTCTGG ATTTAAAGAA 02 00 



15 AAGCT ATG GAT GCA AGT GCA GCA GCC ATA AAT GTC AAT GCC CAT 0243 
Met Asp Ala Ser Ala Ala Ala lie Asn Val Asn Ala His 

5 10 



TTA ACA GAA GTT GGA AAG AAA CGT TTT TTA GGA GAG AGA ATC AGT 0288 
Leu Thr Glu Val Gly Lys Lys Arg Phe Leu Gly Glu Arg lie Ser 
25 15 20 25 



CAA AGT TTG AAG GGT AAA GAT CTG AGA GCT CTG TTT TCA AGA ACT 0333 
Gin Ser Leu Lys Gly Lys Asp Leu Arg Ala Leu Phe Ser Arg Thr 
30 35 40 

GAG AGC AAG GGT AGA AAT GTC AAT AAA CCT GGG GTT GCA TTT TCT 0378 
Glu Ser Lys Gly Arg Asn Val Asn Lys Pro Gly Val Ala Phe Ser 
45 50 55 

GTT CTC ACC TCA GAT TTT AAT CAA AGT GTT AAA GAA TCT TTG AAA 0423 
Val Leu Thr Ser Asp Phe Asn Gin Ser Val Lys Glu Ser Leu Lys 
60 65 70 

TAT GAG CCA GCA TTA TTT GAA TCT CCA AAA GCT GAC CCA AAA AAT 0468 
Tyr Glu Pro Ala Leu Phe Glu Ser Pro Lys Ala Asp Pro Lys Asn 
75 80 85 

GTG GCT GCA ATT GTG CTG GGT GGT GGT GCT GGG ACT CGC CTC TTT 0513 
Val Ala Ala He Val Leu Gly Gly Gly Ala Gly Thr Arg Leu Phe 
90 95 100 
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CCT CTT ACT AGC AGG AGA GCT AAG CCA GCA GTG CCA ATT GGA GGG 0558 
Pro Leu Thr Ser Arg Arg Ala Lys Pro Ala Val Pro lie Gly Gly 
105- 110 115 

TGT TAC AGG CTG ATT -GAT GTG CCT ATG AGC AAC TGC ATC AAC AGT 0603 
Cys Tyr Arg Leu lie Asp Val Pro Met Ser Asn Cys lie Asn Ser 
120 125 130 

GGC ATT AGA AAG ATT TTC ATT CTT ACC CAG TTC AAT TCG TTT TCG 0648 
Gly lie Arg Lys lie Phe lie Leu Thr Gin Phe Asn Ser Phe Ser 
135 140 145 

CTT AAT CGT CAT CTT G£T CGA ACC TAT AAT TTT GGA GAT GGT GTG 0693 
Leu Asn Arg His Leu Ala Arg Thr Tyr Asn Phe Gly Asp Gly Val 
150 155 160 

AAT TTT GGG GAT GGC TTT GTG GAG GTT TTT GCT GCT ACA CAA ACA 073 8 
Asn Phe Gly Asp Gly Phe Val Glu Val Phe Ala Ala Thr Gin Thr 
165 170 175 

CCT GGA GAA TCA GGA AAG AAA TGG TTC CAG GGC ACC GCT GAT GCA 0783 
Pro Gly Glu Ser Gly Lys Lys Trp Phe Gin Gly Thr Ala Asp Ala 
180 185 190 

GTA AGA CAG TTT TTC TGG GCA TTT GAG GAT TCC AAA TCC AAG GAT 082 8 
Val Arg Gin Phe Phe Trp Ala Phe Glu Asp Ser Lys Ser Lys Asp 
195 200 205 

GTC GAG CAT ATA GTT ATT TTA TCC GGT GAT CAT CTT TAC CGA ATG 0873 
Val Glu His lie Val lie Leu Ser Gly Asp His Leu Tyr Arg Met 
210 215 220 

GAT TAC ATG AGT TTT TGG CAG AAG CAC ATT GAC ACC AAT GCT GAT 0918 
Asp Tyr Met Ser Phe Trp Gin Lys His lie Asp Thr Asn Ala Asp 
225 230 235 
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ATT ACA GTG TCA TGC ATA CCC ATG GAT GAC AGC CGT GCA TCG GAT 09 63 
lie Thr Val Ser Cys lie Pro Met Asp Asp Ser Arg Ala Ser Asp 
240 245 250 

TAT GGG CTG ATG AAG ATT GAT CAC ACT GGA CGC ATT GTC CAT TTT 1008 
Tyr Gly Leu Met Lys lie Asp His Thr Gly Arg lie Val His Phe 
255 , 260 265 



15 GCA GAA AAA CCC AAG GGT TCT GAT CTA ACA GCA ATG CAA GTA GAT 1053 
Ala Glu Lys Pro Lys Gly Ser Asp Leu Thr Ala Met Gin Val Asp 
270 275 280 



ACA ACT GTT CTT GGG CTC TCT GAC CTT GAA GCT ATG TCA AAT CCA 1098 
Thr Thr Val Leu Gly Leu Ser Asp Leu Glu Ala Met Ser Asn Pro 
25 285 290 295 



TAT ATT GCA TCA ATG GGT GTT TAT GTC TTT CGA ACG GAT GTT CTT 1143 
Tyr lie Ala Ser Met Gly Val Tyr Val Phe Arg Thr Asp Val Leu 
300 305 310 

ATG GAG CTT CTC AAT CGA AAA TAC CCT TCA AGC AAT GAT TTT GGC 1188 
Met Glu Leu Leu Asn Arg Lys Tyr Pro Ser Ser Asn Asp Phe Gly 
315 320 325 

TCT GAG ATT ATT CCT TCA GCT GTA GGA GAG TCT AAT GTT CAG GCA 1233 
Ser Glu He He Pro Ser Ala Val Gly Glu Ser Asn Val Gin Ala 
330 335 340 

TAT CTA TTT AAT GAC TAC TGG GAG GAT ATC GGA ACC ATA AAG TCT 1278 
Tyr Leu Phe Asn Asp Tyr Trp Glu Asp He Gly Thr lie Lys Ser 
345 350 355 

TTC TTT GAT TCC AAT TTG GCC CTT ACA CAA CAG CCT CCC AAG TTT 1323 
Phe Phe Asp Ser Asn Leu Ala Leu Thr Gin Gin Pro Pro Lys Phe 
360 365 370 
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GAA TTC TAC GAT CCA AAA ACA CCT TTT TAT ACA TCT GCA AGA TTT 13 68 
Glu Phe Tyr Asp Pro Lys Thr Pro Phe Tyr Thr Ser Ala Arg Phe 
375 380 385 

CTG CCT CCT ACA AAA GTC GAC AGG TGC AAG ATT GTC GAT TCC ATT 1413 
Leu Pro Pro Thr Lys Val Asp Arg Cys Lys lie Vai Asp Ser lie 
390 395 400 

GTA TCC CAT GGT TGT TTT CTA CAG GAG TCT AGC ATC CAA CAT TCC 1458 
Val Ser His Gly Cys Phe Leu Gin Glu Ser Ser lie Gin His Ser 
405 410 415 

ATT GTT GGT 'GTT CGC TCA AGA TTA GAG TCC GGG GTT GAG TTC CAG 1503 
He Val Gly Val Arg Ser Arg Leu Glu Ser Gly Val Glu Phe Gin 
420 425 430 

s 

GAC ACC ATG ATG ATG GGC GCA GAT TAC TAT CAA ACT GAA TCA GAA 154% 
Asp Thr Met Met Met Gly Ala Asp Tyr Tyr Gin Thr Glu Ser Glu 
435 440 445 

ATT GCT TCT CTG CTT GCT GAG GGA AAG GTT CCT GTT GGT GTC GGA 1593 
lie Ala Ser Leu Leu Ala Glu Gly Lys Val Pro Val Gly Val Gly 
450 455 460 

CAG AAT ACC AAA ATA AAG AAT TGC ATA ATT GAC AAG AAC GCC AAA 1638 
Gin Asn Thr Lys He Lys Asn Cys He He Asp Lys Asn Ala Lys 
465 470 475 

ATT GGA AAA GAT GTG GTA ATC GCA AAC ACG GAT GGT GTT GAG GAA 1683 
He Gly Lys Asp Val . Val He Ala Asn Thr Asp Gly Val Glu Glu 
480 485 490 

GCA GAT AGA CCA AAT GAA GGC TTT TAC ATC AGG TCG GGC ATT ACC 1728 
Ala Asp Arg Pro Asn Glu Gly Phe Tyr He Arg Ser Gly He Thr 
495 500 505 
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to 



ATC ATT TTG AAG AAC GCA ACC ATA CAA GAC GGT CTT GTG ATT TAG 1773 
lie lie Leu Lys Asrx Ala Thr lie Gin Asp Gly Leu Val lie End 
510 515 520 

ATTTAATCAT AACCTCATTA GAAAGAAATA ATTTTGCATG ATTTCCTTTT 1823 

CATGTAACCT AAACTGGCTA AACCACGAGG TTTTCTCATC TGTATATATA 1873 



15 ATATGTCTAT AACTATGGAT AATCTTAATA AAAAAAAAAA AAAAAAAAAA 1923 
A 1924 

20 

SEQ ID NO: 2 

ART DER SEpUENZ: Nucleotid mit entsprechendem Protein 
SEQUENZLANGE: 1763 Basenpaare 
STRANG FORM: Einzelstrang 
25 TOPOLOG1E: linear 

ART DES MOLEKOLS: cDNA 

ursprOngliche HERKUNFT 

ORGANISMUS: Beta vulgaris 

UNMITTELBARE EXPER1MENTELLE HERKUNFT: cDNA Bibliothek im Phagen Lamda zap 
30 MERKMALE: 

von 3 bis 1469 Kodierregion 
E1GENSCH AFTEN : 

ADP-Glukose-Pyrophosphorylase kleine Untereinheit 

35 SEQ ID NO: 2 

SEQUENCE TYPE: Nucleitide with corresponding protein 

SEQUENCE LENGH: 1 763 base pairs 

STRANDEDNESS: single 

TOPOLOGY: linear 
40 MOLECULE TYPE: cDNA 

ORIGINAL SOURCE 

ORGANISM : Beta vulgaris 

IMMEDIATE EXPERIMENTAL SOURCE: cDNA library in Phage Lamda zap 
FEATURES: 
45 from 3 to 1 469 coding region 

PROPERIES: ADP-Glucose-Pyrophosphorylase, small subunit 



50 



55 



60 
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GG ATA ACT GTG CCA . TCA ACC TCC TCA AAG AAC CTC CAA AAT AGC 0044 
lie Thr .Val Pro Ser Thar Ser Ser Lys Asn. Leu Gin Asn Ser 

5 10 

CTC GCA TTC TCC TCT TCT TCT CTC TCC GGC GAC AAA ATT CAA ACG 0089 
Leu Ala Phe Ser Ser Ser Ser Leu Ser Gly Asp Lys lie Gin Thr 
15 .20 25 



10 



ACG TCA TTT CTC AAC CGC CGA TAT TGT AGA ATC TCT TCT AGA GCT 0134 15 
Thr Ser Phe. Leu Asn Arg Arg Tyr Cys Arg lie Ser Ser Arg Ala 
30 35 40 



20 



CCG ATT GTT GTC TCT CCC AAA GCT GTT TCT GAT TCT AAG AAT TCG 0179 
Pro lie Val Val Ser Pro Lys Ala Val Ser Asp Ser Lys Asn. Ser 
45 50 55 25 



CAG ACT TGT CTT GAC CCT GAA GCC .AGC CGT AGT GTT CTT GGT ATT V 0224 
Gin Thr Cys Leii Asp Pro Glu Ala Ser Arg S«sr Val. Leu Gly lie 
60 65 70 



30 



ATA CTT GGA GGT GGT GCT GGT ACA CGT CTT TAC CCG TTG ACT AAG 0269 35 
lie Leu Gly Gly Gly Ala Gly Thr Arg Leu Tyr Pro Leu Thr Lys 
75 80 85 



AAG AGA GCC AAA CCA GCC GTG CCA CTC GGT GCT AAT TAT AGG CTT . 0314 
Lys Arg Ala Lys Pro Ala Val Pro Leu Gly Ala Asn Tyr Arg Leu 
90 95 100 



40 



45 



ATT GAT ATC CCA GTG AGC AAT TGT TTG AAC AGT AAT ATT TCC AAA 0359 

50 

lie Asp lie Pro Val Ser Asn Cys Leu Asn Ser Asn lie Ser Lys 
105 110 110 

• 55' 

ATA TAT GTT CTT ACA CAA TTC AAT TCT GCT TCT CTG AAT CGT CAT 0404 
lie Tyr~ Val Leu Thr Gin Phe Asn Ser Ala Ser Leu Asn Arg His 
115 120 125 

60 
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CTT TCG CGG GCA TAT GCT AGC AAC ATG GGA GGA TAC AAA AAT GAG 
Leu Ser Arg Ala Tyr Ala Ser Asn Met Gly Gly Tyr Lys Asn Glu 
130 135 140 



0449 



GGG TTT GTA GAA GTT CTT GCT GCT CAG CAA AGT CCA GAG AAT CCA 
10 Gly Phe Val Glu Val Leu Ala Ala Gin Gin Ser Pro Glu Asn Pro 



145 



150 



155 



0494 



15 



20 



25 



AAC TGG TTT CAG GGT ACA GCT GAT GCT GTT AGG CAA TAT CTG TGG 053 9 
Asn Trp Phe Gin Gly Thr Ala Asp Ala Val Arg Gin Tyr Leu Trp 
160 165 170 

CTT TTC GAA GAG CAC AAT GTT CTT GAG TAC TTG ATT CTT GCT GGT 0584 
Leu Phe Glu Glu His Asn Val Leu Glu Tyr Leu lie Leu Ala Gly 
175 180 185 



GAC CAT TTG TAT CGA ATG GAT TAT GAA AGA TTT GTC CAA GCT CAC 
° Asp His Leu Tyr Arg Met Asp Tyr Glu Arg Plie Val Gin Ala His 
190 195 200 



0629 



35 



40 



45 



AGA GAA ACT GAT GCA GAC ATT ACT GTT GCT GCA TTG CCA ATG GAT 0674 
Arg Glu Thr Asp Ala Asp lie Thr Val Ala Ala Leu Pro Met Asp 
205 210 215 

GAA AAG CGT GCT ACT GCA TTT GGT TTG ATG AAA ATT GAT GAA GAA 0719 
Glu Lys Arg Ala Thr Ala Phe Gly Leu Met Lys He Asp Glu Glu 
220 225 230 



50 



55 



60 



GGA AGA ATT ATT GAG TTT GCC GAG AAA CCG AAA GGA GAA CAA TTG 0764 
Gly Arg He lie Glu Phe Ala Glu Lys Pro Lys Gly Glu Gin Leu 
235 240 245 

AAA GCT ATG AAG GTT GAT ACC ACA ATC CTG GGT CTG GAC GAT GAG 0809 
Lys Ala Met Lys Val Asp Thr Thr He Leu Gly Leu Asp Asp Glu 
250 255 260 
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AGA GCA AAA GAA ATG CCA TTC ATA GCC AGC ATG GGC ATA TAT GTT 0854 

* . . . 

Arg Ala Lys Glu Met Pro Phe lie Ala Ser Met Gly.Ile Tyr Val 
265 , 270 275 

ATT AGC AAA GAT GTA ATG CTT AAT CTG CTT CGG GAG CAA TTT CCT 0899 
lie Ser Lys Asp Val Met Leu Asn Leu Leu Arg Glu Gin Phe Pro 
280 285 290 



CCA ATT TAT ACA CAA CCT CGG TAT TTG CCT CCT TCA AAG ATG CTT 1124 
Pro lie Tyr Tar Gin Pro Arg Tyr Leu Pro Pro Ser Lys Met Leu 
355 360 365 



10 



GGT GCT AAT GAT TTT GGA AGT GAA GTT ATT ' CCA GGC GCC ACT TCC 0944 iS 

« 

Gly Ala Asn Asp Phe Gly Ser Glu Val lie Pro Gly Ala Thr Ser 
295 300 305 

20 

ATA GGG TTG AGA GTC CAA GCT TAT TTG TAT GAT GGT TAC TGG GAG 0989 

lie Gly Leu Arg Val Gin Ala Tyr Leu Tyr Asp Gly Tyr Trp Glu 

310 315 320 25 



30 



GAT ATT GGT ACC ATT GAA GCT TTT TAC AAT GCT AAC TTG GGA ATC '1034 
Asp lie Gly Thr lie Glu Ala Phe Tyr Asn Ala Asn Leu Gly lie 
325 330 335 

ACC AAA AAG CCG GTG CCA GAT TTT AGC TTC TAT GAT CGT TCA TCT 1079 35 
Thr Lys Lys Pro Val Pro Asp Phe Ser Phe Tyr Asp Arg Ser Ser 
340 . 345 350 



40 



45 



GAT GCT GAT ATA ACT GAC AGC GTC ATC GGT GAA GGC TGT GTT ATT 1169. ^ 
Asp Ala Asp lie Thr Asp Ser Val He Gly Glu Gly Cys Val He 
370 375 380 



AAG AAC TGT AAG ATT CAT CAT TCT GTT ATC GGA CTT CGA TCT TGT 1214 
Lys Asn Cys Lys lie His His Ser Val He Gly Leu Arg Ser Cys 
385 390 395 
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ATC TCG GAG GGT GCA ATC ATT GAG GAC ACA CTG TTG ATG GGA GCT 1259 
lie Ser Glu Gly Ala lie He Glu Asp Thr Leu Leu Met Gly Ala 
400 405 410 

GAT TAT TAT .GAG ACT GAT GCT GAT CGG AAA TTC CTG GCT GCT AAG 1304 
Asp Tyr Tyr Glu Thr Asp Ala Asp Arg Lys Phe Leu Ala Ala Lys 
415 . 420 425 



15 GGT AGT GTA CCT ATT GGA ATT GGG AAT GCA CGT ATT GGG GAT GAT 1349 
Gly Ser Val Pro He Gly He Gly Asn Ala Arg He Gly Asp Asp 
430 435 440 



GTC AAG ATT ATC AAC AGT GAC AAT GTA CAA GAA GCA GCA AGA GAA 1394 
Val Lys He He Asn Ser Asp Asn Val Gin Glu Ala Ala Arg Glu 
445 450 455 

ACA GAC GGA TAC TTC ATA AAG AGC GGA ATA GTC ACT ATA ATC AAG 1439 
Thr Asp Gly Tyr Phe He Lys Ser Gly He Val Thr He He Lys 
460 465 470 

GAC GCC ATG ATT CCA AGT GGA ACT GTA ATC TAG AAATGGAGCA 1482 
Asp Ala Met He Pro Ser Gly Thr Val He End 
475 480 485 

T AT AATAAAT ATCACTGCCT ATTTACAGTA CCTATCTGAG TCTCCCACCA 1532 
TGACCCTTTG ATTCAATCTT TTAGTTATGT AAATATTTTT GGCTTTTGCG 1582 
ATTTTGCCAT AAATTTGAAG AAGCGAGGAT TCAGGGACGA TAGTGCTATG 1632 
AATTGGAAGA AAGGATTTGG GGGATATCTT TGTAAAGACA TTTTGACTAC 1682 
TGGGCACTAA AAATTTGGTA ATGCTATACC AAAATATATA AAAAGATCTT 1732 
GCTGGGTTTT GGTAAAAAAA AAAAAAAAAA A 17 63 



SEQIDNO:3 

ART DER SEQUENZ: Nucleotid mit entsprechendem Protein 
SEQUENZLANGE: 3635 Basenpaare 
65 STRANG FORM : Einzelstrang 
TOPOLOGIE: linear 
ART DES MOLEKOLS: cDNA 
URSPRONGLICHE HERKUNFT 

38 
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ORGANISMUS: Beta vulgaris 

UNMITTELBARE EXPERIMENTELLE HERKUNFT: cDNA Bibliothek im Phagen Lamda 

MERKMALE: 

von 31 bis 3164 Kodierregion 

EIGENSCHAFTEN: 

Saccharosephosphat-Synthase 

SEQIDNO:3 

SEQUENCE TYPE: Nucleitide with corresponding protein 

SEQUENCE LENGH: 3635 base pairs 

STRANDEDNESS: single 

TOPOLOGY: linear 

MOLECULE TYPE: cDN A 

ORIGINAL SOURCE 

ORGANISM: Beta vulgaris 

IMMEDLATE EXPERIMENTAL SOURCE: cDN A library in Phage Lamda zap 
FEATURES: 

from 31 to 3164 coding region 
PROPERIES: Saccharosephosphat-Synthase 
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GGGCTGCAGG GAAGCTCTGA ACTTCAAAA ATG GCG GGA AAT GAT 0044 

Met Ala Gly Asn Asp 

5 

TGG ATA AAC AGT TAT TTA GAG GCA ATT CTG GAT GTG GGT CCA GGA 0089 
Trp lie Asn Ser Tyr Leu Glu Ala lie Leu Asp Val Gly Pro Gly 

10 15 20 



15 CTT GAT GAT GCA AAA TCA TCT TTG CTT TTG AGA GAA AGA GGC AGG 0134 
Leu Asp Asp Ala Lys Ser Ser Leu Leu Leu Arg Glu Arg Gly Arg 

25 30 35 > 



TTT AGT CCT ACT CGT TAC TTT GTT GAA GAA GTT ATC ACT GGT TTT 0179 
Phe Ser Pro Thr Arg Tyr Phe Val Glu Glu Val He Thr Gly Phe 
25 40 45 50 



GAT GAA ACC GAC CTT CAT CGT TCA TGG GTT CGG GCA CAA GCA ACA 0224 

Asp Glu Thr Asp Leu His Arg Ser Trp Val Arg Ala Gin Ala Thr 

55 60 65 

AGG AGT CCT CAA GAG AGG AAT ACT AGA TTG GAG AAC ATG TGT TGG 02 69 

Arg Ser Pro Gin Glu Arg Asn Thr Arg Leu Glu Asn Met Cys Trp 

70 75 80 

AGA ATT TGG AAT TTG GCT CGT CAG AAG AAG CAG CTT GAG AAT GAA 0314 

Arg He Trp Asn Leu Ala Arg Gin Lys Lys Gin Leu Glu Asn Glu 

85 90 95 

GAA GCT CAG CGG AAG ACA AAA CGT CGT ATG GAG CTT GAG AGG GGT 03 59 

Glu Ala Gin Arg Lys Thr Lys Arg Arg Met Glu Leu Glu Arg Gly 

100 105 110 

CGT CGA GAA GCA ACT GCT GAT ATG TCG GAG GAC TTA TCA GAA GGC 0404 
Arg Arg Glu Ala Thr Ala Asp Met Ser Glu Asp Leu Ser Glu Gly 

115 120 125 



65 



40 



DE 43 17 596 Al 



GAA AAG GAC ATT TCA 
Glu Lys Asp He Ser 

130 

CCA AGA ATA AAT TCT 
Pro Arg He Asn Ser 

145 

CAA AAG GAA AAA AAA 
Gin Lys Glu Lys Lys 

160 

TTG ATA CGA GGT GAA 
Leu He Arg Gly Glu 

175 

GGT GGT CAG GTT AAG 
Gly Gly Gin Val Lys 

190 

TCG ATG CCA GGT GTT 
Ser Met Pro Gly Val 

205 

TCA TCT CCT GAC GTG 
Ser Ser Pro Asp Val 

220 

CTG AAT CCA AGG GAT 
Leu Asn Pro Arg Asp 

235 

ATG GGA GAG AGT AGT 
Met Gly Glu Ser Ser 

. 250 



GCT CAT GGT GAT AGC ACC 
Ala His Gly Asp Ser Thr 

135 

CTT GAT GCT ATG GAG ACA 
Leu Asp Ala Met Glu Thr 

150 

CTC TAC CTT GTT . TTG ATA 
Leu Tyr Leu Val Leu He 

165 

AAC ATG GAA CTT GGC CGT 
Asn Met Glu Leu Gly Arg 

180 

TAT GTG GTT GAG CTT GCA 
Tyr Val Val Glu Leu Ala 

195 

TAT AGA GTT GAT TTG CTA 
Tyr Arg Val Asp Leu Leu 

210 

GAT TGG AGT TAT GGG GAG 
Asp Trp Ser Tyr Gly Glu 

225 

TCC AAT GGT TTT GAT GAT 
Ser Asn Gly Phe Asp Asp 

240 

GGT GCT TAC ATT GTT CGT 
Gly Ala Tyr He Val Arg 

255 



CGT CCT AGA TTG 0449 
Arg Pro Arg Leu 
140 

TGG ATT AGT CAA 0494 
Trp He Ser Gin 
155 

AGT CTT CAT GGT 053 9 
Ser Leu His Gly 
170 

GAT TCT GAT ACT 0584 
Asp Ser. Asp Thr 
185 

AGG GCT CTA GGT? 0629 
Arg Ala Leu . Gly 
200 

ACT AGG CAA GTT 0674 
Thr Arg Gin Val 
215 

CCT ACT GAG ATG 0719 
Pro Thr Glu Met 
230 

GAT GAT GAT GAA 07 64 
Asp Asp Asp Glu 
245 

ATA CCA TTT GGG 0809 
He Pro Phe Gly 
260 
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CCG AGG GAT AAG TAT ATC GCA AAA GAA GAG CTT TGG CCC TAT ATT 0854 
Pro Arg Asp Lys Tyr lie Ala Lys Glu Glu Leu Trp Pro Tyr lie 

265 270 275 

CCT GAA TTT GTT GAT GGT GCT CTA AAC CAC ATA GTT CAA ATG TCC 0899 
Pro Glu Phe Val Asp Gly Ala Leu Asn His lie Val Gin Met Ser 

280 285 290 



15 AAA GT7T TTA GGT GAG CAA ATT GGT AGC GGG GAA ACA GTT TGG CCA 0944 
Lys Val Leu Gly Glu Gin lie Gly Ser Gly Glu Thr Val Trp Pro 

295 300 305 



GTT GCC ATT CAT GGA CAT TAT GCT GAT GCT GGT GAT TCT GCT GCT 0989 
Val Ala lie His Gly His Tyr Ala Asp Ala Gly Asp Ser Ala Ala 

310 315 320 

CTT CTT TCT GGT GGC CTA AAT GTT CCA ATG CTT TTA ACG GGG CAT 1034 
Leu Leu Ser Gly Gly Leu Asn Val Pro Met Leu Leu Thr Gly His 

325 330 335 

TCT CTT GGC CGA GAC AAG TTA GAG CAG CTC CTC AAA CAG GGT CGA 1079 
Ser Leu Gly Arg Asp Lys Leu Glu Gin Leu Leu Lys Gin Gly Arg 

340 345 350 

ATG TCT AAA GAT GAC ATA AAC AAT ACA TAC AAA ATA ATG CGT AGG 1124 
Met Ser Lys Asp Asp lie Asn Asn Thr Tyr Lys lie Met Arg Arg 

355 360 365 

ATA GAA GCC GAA GAG TTA TCA CTT GAT GCC TCT GAG ATA GTC ATA 1169 
lie Glu Ala Glu Glu Leu Ser Leu Asp Ala Ser Glu lie Val lie 

370 375 380 

ACT AGT ACA AGA CAA GAA ATA GAA GAG CAA TGG CAC CTC TAT GAT 1214 
Thr Ser Thr Arg Gin Glu lie Glu Glu Gin Trp His Leu Tyr Asp 

385 390 395 



65 



42 



DE 43 17 596 Al 

GGG TTT GAT CCT GTG CTA GAA CGT AAA CTC CGT GCT AGG ATG AAG 1259 
Gly Phe Asp Pro Val Leu Glu Arg Lys Leu Arg Ala Arg Met Lys 

400 405 410 

CGT GGT GTA AGC TGT TAT GGA AGG TTC ATG CCC CGG ATG GTT GTT 1304 
Arg Gly Val Ser Cys Tyr Gly Arg Phe Met Pro Arg Met Val Val 

415 420 425 



10 



ATT CCT CCT GGA ATG GAA TTC AAT CAT ATT GTT CCA CAT GAG GGT 1349 I5 
lie Pro Pro Gly Met Glu Phe Asn His lie Val Pro His Glu Gly 

430 435 440 

20 

GAT ATG GAT GGT GAA ACA GAA GAA ACT GAA GAG CAT CCT ACA TCA ■, 1394 
Asp Met Asp Gly Glu Thr Glu Glu 1 Thr Glu Glu His Pro Thr Ser 

445 450 455 25 



CCT GAT CCA CCT ATC TGG GCT GAG ATT ATG CGC TTC TTT TCT AAA** 1439 
Pro Asp Pro Pro lie Trp Ala Glu lie Met Arg Phe Phe Ser Lys 30 

460 465 470 

CCA AGG AAG CCA ATG ATA CTT GCC CTT GCT AGG CCT GAC CCG AAG 1484 35 
Pro Arg Lys Pro Met Xle Leu Ala Leu Ala Arg Pro Asp Pro Lys 

475 480 485 

40 

AAG AAT ATC ACG ACT TTG GTC AAA GCA TTT GGA GAA TGC CGT CCA 1529 
Lys Asn lie Thr Thr Leu Val Lys Ala Phe Gly Glu Cys Arg Pro 

490 495 500 

CTA AGG GAG CTA GCT AAT CTT ACT CTT ATA ATG GGT AAC CGA GAT 1574 
Leu Arg Glu Leu Ala Asn Leu Thr Leu lie Met Gly Asn Arg Asp 

505 510 515 

GGT ATT GAC GAG ATG TCA AGC ACC AGT TCT TCA GTT CTC CTG TCA 1619 
Gly lie Asp Glu Met Ser Ser Thr Ser Ser Ser Val Leu Leu Ser 

520 525 530 



45 
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GTG CTT AAG CTA ATT GAT CAA TAC GAC CTT TAT GGT CAA GTA GCA 1664 
Val Leu Lys Leu lie Asp Gin Tyr Asp Leu Tyr Gly Gin Val Ala 

535 540 545 

5 

TAC CCC AAA CAT CAC AAG CAA GCT GAT GTT CCT GAG ATT TAT CGT 1709 
io Tyr Pro Lys His His Lys Gin Ala Asp Val Pro Glu He Tyr Arg 

550 555 600 

15 TTG GCA GCA AAG ACA AAG GGA GTC TTT ATT AAT CCA GCT TTT ATT 1754 

Leu Ala Ala Lys Thr Lys Gly Val Phe lie Asn Pro Ala Phe He 

605 610 615 

20 

GAG CCA TTT GGG CTG ACT CTA ATA GAG GCA GCA GCT CAT GGT TTA 1799 

Glu Pro Phe Gly Leu Thr Leu He Glu Ala Ala Ala His Gly Leu 
25 620 625 630 



30 



35 



40 



45 



50 



55 



60 



CCG ATG GTT GCT ACG AAA AAT GGA GGC CCT GTT GAT ATC CAG AGG 1844 
Pro Met Val Ala Thr Lys Asn Gly Gly Pro Val Asp lie Gin Arg 

635 640 645 

GTC CTT GAT AAT GGT CTT CTT GTG GAT CCT CAT GAG CAG CAG TCT 1889 
Val Leu Asp Asn Gly Leu Leu Val Asp Pro His Glu Gin Gin Ser 

650 655 660 

ATT GCT ACT GCT TTG CTG AAG CTT GTT GCT GAT AAG CAA CTA TGG 1934 
lie Ala Thr Ala Leu Leu Lys Leu Val Ala Asp Lys Gin Leu Trp 

665 670 675 

ACA AAA TGC CAG CAA AAT GGA CTG AAA AAT ATT CAT CTC TAC TCT 1979 
Thr Lys Cys Gin Gin Asn Gly Leu Lys Asn He His Leu Tyr Ser 

680 685 690 

TGG CCA GAG CAT TCG AAG ACA TAC CTA TCT CGA ATA GCC AGT TCG 2024 
Trp Pro Glu His Ser Lys Thr Tyr Leu Ser Arg He Ala Ser Ser 

695 700 705 



65 



44 



DE 43 17 596 Al 

AGA CAA AGG CAA CCA CAG TGG CAA AGA AGT AGT GAT GAA GGG CTT 
-Arg Gin Arg Gin Pro Gin Trp Gin Arg Ser Ser Asp Glu Gly Leu 

710 715 720 

GAC AAT CAA GAG CCT GAA TCT CCA AGT GAT TCT TTA AGA GAT ATA 
Asp Asn Gin Glu Pro Glu Ser Pro Ser Asp Ser Leu Arg Asp lie 

725 730 735 

AAG GAT ATA TCT CTA AAC CTT GAA GTT CTC GTT AGA CCG GAG AAA 
Lys Asp lie Ser Leu Asn Leu Glu Val Leu Val Arg Pro Glu Lys 

740 745 750 

AGG GTG AAG ACQ TTG AAA ATC TTG GGA TTG ATG ACA AAA GCA AAT 
Arg Val Lys Thr Leu Lys lie Leu Gly Leu Met Thr Lys Ala Asn 

755 760 765 

TCG AGA ATG CTG TTA TGT TCA TGG TCT AAT GGT GTC CAT AAG ATG 
Ser Arg Met Leu Leu Cys Ser Trp Ser Asn Gly Val His Lys Met 

770 775 78.0 

CTT CGG AAG GCT CGG TTC TCT GAC AAA GTA GAT CAG GCT TCT AGT 
Leu Arg Lys Ala Arg Phe Ser Asp Lys Val Asp Gin Ala Ser Ser 

785 - 1 790 795 

AAA TAT CCA GCA TTT AGG AGG AGA AAA CTT ATA TAT GTT ATT GCT 
Lys Tyr Pro Ala Phe Arg Arg Arg Lys Leu lie Tyr Val lie Ala 

800 805 810 

GTA GAC GGG GAT TAT GAA GAT GGA CTT TTT GAT ATT GTT CGG AGG 
Val Asp Gly Asp Tyr Glu Asp Gly Leu Phe Asp lie Val Arg Arg 

815 820 825 

ATA TTT GAT GCT GCT GGC AAG GAG AAG ATT GAA GGT TCC ATC GGG 
lie Phe Asp Ala Ala Gly Lys Glu Lys lie Glu Gly Ser He Gly 

830 835 840 



45 



DE 43 17 596 Al 

TTT ATA TTG TCA AC A TCC TAT TCT ATG CCC GAA ATT CAG AAC TAT 2474 
Phe lie Leu Ser Thr Sear Tyr Ser Met Pro Glu He Gin Asn Tyr 

845 850 855 

TTG CTA TCA AAA GGC TTC AAT CTT CAT GAT TTT GAT GCA TAT ATA 2519 
10 Leu Leu Ser Lys Gly Phe Asn Leu His Asp Phe Asp Ala Tyr He 

860 865 870 

15 TGC AAC AGT GGG AGT GAG TTG TAC TAT TCA TCT TTG AAC TCA GAG 2564 
Cys Asn Ser Gly Ser Glu Leu Tyr Tyr Ser Ser Leu Asn Ser Glu 

875 880 885 

20 

GAG AGT AAT ATT ATA GCA GAT TCA GAT TAC CAT TCA CAC ATA GAG 2609 
Glu Ser Asn lie lie Ala Asp Ser Asp Tyr His Ser His lie Glu 
25 890 895 900 
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TAC AGA TGG GGT GGA GAA GGC CTT AGA AGG ACT TTG CTT CGC TGG 2654 
Tyr Arg Trp Gly Gly Glu Gly Leu Arg Arg Thr Leu Leu Arg Trp 

905 910 915 

GCA GCT TCC ATC ACA GAA AAA AAT GGT GAA AAC GAA GAA CAG GTT 2699 
Ala Ala Ser Xle Thr Glu Lys Asn Gly Glu Asn Glu Glu Gin Val 

920 925 930 

ATT ACT GAA GAT GAA GAA GTT TCT ACG GGT TAT TGC TTT GCG TTT 2744 
lie Thr Glu Asp Glu Glu Val Ser Thr Gly Tyr Cys Phe Ala Phe 

935 940 945 

AAA ATA AAG AAC CAA AAT AAG GTT CCC CCT ACG AAG GAG CTC CGC 2789 
Lys He Lys Asn Gin Asn Lys Val Pro Pro Thr Lys Glu Leu Arg 

950 955 960 

AAG TCA ATG AGG ATT CAA GCT CTT CGT TGC CAT GTG ATT TAC TGT 2 834 
Lys Ser Met Arg lie Gin Ala Leu Arg Cys His Val He Tyr Cys 

965 970 975 
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CAG AAC GGA TCT AAA ATG AAT GTG ATT CCA GTA CTA GCA TCC CGT 2879 
Gin Asn Gly Ser Lys Met Asn Val lie Pro Val Leu Ala .Ser Arg 

980 985 990 

TCT CAA GCC CTC AGG TAT CTT TAT GTT CGT TGG GGA GTT GAG TTG 2924 
Ser Gin Ala Leu Arg Tyr Leu Tyr Val Arg Trp Gly Val Glu Leu 

995 1000 1005 



TCG AAG ATG GTT GTC TTT GTT GGA GAA TGT GGT, GAC ACA GAT TAT 2 9 69 is 
Ser Lys Met Val Val PheVal Gly Glu Cys Gly Asp Thx Asp Tyr 
1010 1015 . 1020 

20 

GAA GGC TTG CTT GGC GGG GTC CAT AAA ACC GTA ATA CTG AAG GGA 3 014 
Glu Gly Leu Leu Gly Gly Val His Lys Thr Val He Leu Lys Gly 

1025 1030 1035 25 



GTC TCC AAC ACT GCT TTA AGG TCT CTC CAT GCC AAC AGA AGT TAC 3059 
Val Ser Asn Thr Ala Leu Arg Ser Leu His Ala Asn Arg Ser Tyr 

1040 1045 1050 . 

CCT CTT TCA CAT GTC GTG TCG CTT GAC AGC CCC AAT ATT GGC GAG 3104 
Pro Leu Ser His Val Val Ser Leu Asp Ser Pro Asn lie Gly Glu 
1055 1060 1065 

GTG AGC AAA GGG TGC AGC AGC TCC GAG ATC CAG TCC ATC GTC ACA 3149 
Val Ser Lys Gly Cys Ser Ser Ser Glu lie Gin Ser lie Val Thr 
1070 1075 1080 

AAA CTC TCC AAA GCT TAA TCAGATATCT GCTGCTTTCT TTTGGGTAAG 3197 
Lys Leu Ser Lys Ala End 
1085 

CAAGGTTTCA TC TTATATG A TTATATCATA AGATACTATA TAAGCACCTT 3247 

ATTGGTAAGT CAGTCCCATA ATAATAATGT ACTTCAGAAC CACAATACTT 32 97 

AAAAGTTGGT TCAGTAGTGA TTAGTCTCAT AATAATCATA TAATTACACA 3 347 ■ 
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TCCGCTGTTA ACTAGTGGTA ATATCTAAGC TCAACAATAA AGATGTAAAA 



3 397 



TGCTAGTATG GAAATGAATT GCTAGCTGTT GATCTCTTTC CCTTTATTCT 



3447 



5 



GTATTATTTC TTTCCTCATC TCATGTAAAA ACAATTTTCT GAAGGTGTAC 



3497 



10 



AGTTTTTTCC CCTTATATAT CTGTATTATT TCTACTATTT TTTGTTTGTA 



3547 



15 



AGAATATCCT CTCATCGAGG AGTGATAATT AAATAACCGG CTTGCTAAAT 



3597 



ATAAAGCTTA TTCGAGTTAA AAAAAAAAAA AAAAAAAA 



3635 



20 



SEQIDNO:4 

ART DER SEQUENZ: Nucleotid mit entsprechendem Protein 
SEQUENZLANGE:2563 Basenpaare 
STRANG FORM: Einzelstrang 
25 TOPOLOGIE: linear 

ART DES MOLEKOLS: cDN A 
URSPRONGLICHE HERKUNFT 
ORGANISMUS: Beta vulgaris 

UNMITTELBARE EXPERIMENTELLE HERKUNFT: cDNA Bibliothek im Phagen Lamda zap 
30 MERKMALE: 

von 3 bis 2300 Kodierregion 

EIGENSCHAFTEN: 

Saccharosesynthase 

35 SEQIDNO:4 

SEQUENCE TYPE: Nucleitide with corresponding protein 

SEQUENCE LENGH: 2563 base pairs 

STRANDEDNESS: single 

TOPOLOGY: linear 
40 MOLECULE TYPE: cDNA 

ORIGINAL SOURCE 

ORGANISM: Beta vulgaris 

IMMEDIATE EXPERIMENTAL SOURCE: cDNA library in Phage Lamda zap 
FEATURES: 
45 from 3 to 2300 coding region 

PROPERIES: Saccharosesynthase 
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CT GCA GGA GGG AAA CAA ATT CTT AGC GAT GGC CCG TTT AGC GAA 0044 
Ala Gly Gly Lys Gin lie Leu Ser Asp Gly Pro Phe Ser Glu 

5 io 

GTT CTT AGG TCT GCT CAG GAA GCA ATA GTT GTT CCT CCC TTT GTT 0089 
Val Leu Arg Ser Ala Gin Glu Ala lie Val Val Pro Pro Phe Val 
15 20 25 



10 



GCT ATA GCA GTC CGT CCA AGA CCT GGA GTT TGG GAA TAT GTT CGT 0134 is 
Ala lie Ala Val Arg Pro Arg Pro Gly Val Trp Glu Tyr Val Arg 
30 35 .40 

20 

GTT AAT GTC TCT GAA CTG AAT GTG GAG CAG CTA ACT GTG TCT GAG 0179 
Val Asn Val Ser Glu Leu Asn Val Glu Gin Leu Thr Val Ser Glu 
45 5.0 55 25 



30 



TAT CTC CAT TTC AAG GAA GAA CTT GTG GAT GGA AAG GCT GAT GAC& 0224 
Tyr Leu His Phe Lys Glu Glu Leu Val Asp Gly Lys Ala Asp Asp 
60 65 70 

CAC TAT GTG CTT GAG CTT GAT TTC GAG CCT TTT AAT GAA TCA GTT 02 69 35 
His Tyr Val Leu Glu Leu Asp Phe Glu Pro Phe Asn Glu Ser Val 
75 80 85 



CCA CGT CCA ACT CGC TCT TCA TCA ATT GGT AAT GGT GTT CAG TTC 0314 
Pro Arg Pro Thr Arg Ser Ser Ser lie Gly Asn Gly Val Glh Phe 
90 95 • 100 



40 



45 



CTC AAT CGG CAC CTG TCA TCA AGC ATG TTC TGC AAC AAA GAT TGC 0359 

50 

Leu Asn Arg His Leu Ser Ser Ser, Met Phe Cys Asn Lys Asp Cys 
105 HO 115 

55 

TTG GAG, CCG TTA CTT GAT TTT CTT AGA GTG CAC AAA CAT AAA GGA .0404 

Leu Glu Pro Leu . Leu Asp Phe Leu Arg Val His Lys His Lys Gly 

120 125 130 6Q 
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GTT GTC ATG ATG TTG AAT GAT CGG ATA CAG ACT ATC CAG CGT CTT 
Val Val Met Met Leu Asn Asp Arg lie Gin Thar lie Gin Arg Leu 
135 140 145 



0449 



10 



CAG TCT GCA TTG TCT AAA GCT GAG GAT TAT CTT ATC AAA CTT CCA 
Gin Ser Ala Leu Ser Lys Ala Glu Asp Tyr Leu lie Lys Leu Pro 
150 155 160 



0494 



15 



20 



25 



GCA GAT ACA CCT TAC TCT GAG TTC GAA TTT GTA ATC CAA GGT ATG 053 9 

Ala Asp Thr Pro Tyr Ser Glu Phe Glu Phe Val lie Gin Gly Met 
165 170 175 

GGT TTT GAA AGA GGC TGG GGT GAT ACT GCT GAA AGG GTT CTA GAA 0584 

Gly Pile Glu Arg Gly Trp Gly Asp Thr Ala Glu Arg Val Leu Glu 
180 185 190 



30 



ATG ATG CAT CTA CTA CTA GAT ATC CTT CAG GCT CCC GAT CCG TCT 
Met Met His Leu Leu Leu Asp lie Leu Gin Ala Pro Asp Pro Ser 
195 200 205 



0629 



35 



40 



45 



ACA TTA GAG ACA TTT CTG GGA AGA CTT CCC ATG GTG TTT AAT GTG 0674 
Thr Leu Glu Thr Phe Leu Gly Arg Leu Pro Met Val Phe Asn Val 
210 215 2*20 

GTC ATT TTG TCT GTA CAT GGA TAT TTT GGA CAG GCA CAT GTG CTC 0719 
Val He Leu Ser Val His Gly Tyr Phe Gly Gin Ala His Val Leu 
225 230 235 



50 



55 



60 



GGC TTG CCT GAC ACT GGT GGG CAG ATA GTT TAT ATA CTT GAC CAA 0764 
Gly Leu Pro Asp Thr Gly Gly Gin He Val Tyr lie Leu Asp Gin 
240 245 250 

GTG CGG TCT CTG GAA CAT GAA ATG CTC CAA CGA ATA AAG AAG CAA 0809 
Val Arg Ser Leu Glu His Glu Met Leu Gin Arg lie Lys Lys Gin 
255 260 265 



65 



50 



DE 43 17 596 Al 

GGA CTA GAT GTG ACT CCT AGA ATT CTT ATC GTG AGT CGG TTG ATT 
Gly Leu Asp Val Thr Pro Arg lie Leu lie Val Ser Arg Leu lie 
270 275 280 

CCT GAC GCT AAA .GGG ACC ACG TGC AAT CAA CGT ATG GAG AAA GTC 
Pro Asp Ala Lys Gly Thr Thr Cys Asn Gin Arg Met Glu Lys Val 
285 290 . 295 

AGT GGA ACA GAG CAT GCT AGT ATC CTG AGA GTT CCT TTC CGA TCA 
Ser Gly Thr Glu His Ala Ser lie Leu Arg Val Pro Phe Arg Ser 
300 305 310 

GAG AAA GGA ATC CTC CGC AAA TGG ATA TCT AGA TTT GAT GTA TGG 
Glu Lys Gly lie Leu Arg Lys Trp He Ser Arg Phe Asp Val Trp 
315 320 325 

CCT TAT TTA GAG ACC TTC ACT GAG GAT GCA GCT GGT GAA ATT ATT 
Pro Tyr Leu Glu Thr Phe Thr Glu Asp Ala Ala Gly Glu He lie 
330 . 3*35 340 

GGC GAG TTG CAG GGT CGT CCA GAT CTG ATA ATT GGC AAC TAC AGC 
Gly Glu Leu Gin Gly Arg Pro Asp Leu lie lie Gly Asn Tyr Ser 
345 350 355 

GAT GGG AAT ATA GTT GCT TCT TTA TTG TCC CAC AAA. ATG GGT GTC 
Asp Gly Asn He Val Ala Ser Leu Leu Ser His Lys Met Gly Val 
360 365 370 

ACC CAG TGC AAT ATA GCC CAT GCA TTG GAG AAA ACC AAG TAT CCA 
Thr Gin Cys Ash lie Ala His Ala Leu Glu Lys Thr Lys Tyr Pro 
375 380 385 

GAT TCT GAT ATT TAC TGG AAA AGA TTT GAG GAC AAA TAT CAC TTC 
Asp Ser Asp He Tyr Trp Lys Arg Phe Glu Asp Lys Tyr His Phe 
390 395 400 
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TCG TGT CAA TTT TCA GCT GAC TTG ATG GCA ATG AAT CAT GCT GAT 1259 
Ser Cys Gin Phe Ser Ala Asp Leu Met Ala Met Asn His Ala Asp 
405 410 415 

TTC ATC ATT ACG AGT ACT TAC CAA GAG ATA GCT GGA ACG AAG AAT 13 04 
Phe lie lie Thr Ser Thr Tyr Gin Glu lie Ala Gly Thr Lys Asn 
420 425 430 



15 ACT GTT GGT CAA TAT GAA AGC CAT AAG GCC TTT ACT TTT CCG GGG 1349 
Thr Val Gly Gin Tyr Glu Ser His Lys Ala Phe Thr Phe Pro Gly 
435 440 445 



CTG TAT CGG GTG GTT CAC GGG ATT GAT GTC TTT GAT CCC AAG TTT 1394 
Leu Tyr Arg Val Val His Gly lie Asp Val Phe Asp Pro Lys Phe 
450 455 460 

AAT ATT GTC TCG CCA GGG GCA GAC ATG GCC ATC TAC TTC CCA TTT 143 9 
Asn lie Val Ser Pro Gly Ala Asp Met Ala lie Tyr Phe Pro Phe 
465 470 475 

TCA GAG AAG GAT GTC ACC TGT CTC ACT TCA CTT CAT AGA CTT ATA 1484 
Ser Glu Lys Asp Val Thr Cys Leu Thr Ser Leu His Arg Leu lie 
480 485 490 

GAG CAG CTC CTA TTC AAA CCT GAG CAG AAC GAA GAA CAC ATT GGT 1529 
Glu Gin Leu Leu Phe Lys Pro Glu Gin Asn Glu Glu His lie Gly 
495 500 505 

GTA TTA GAT GAT ACC TCA AAG CCA ATT ATA TTT TCC ATG GCG AGG 1574 
Val Leu Asp Asp Thr Ser Lys Pro lie lie Phe Ser Met Ala Arg 
510 515 520 

CTA GAC CGT GTG AAG AAT ATA ACA GGG CTG GTA GAG TGC TAT GGC 1619 
Leu Asp Arg Val Lys Asn lie Thr Gly Leu Val Glu Cys Tyr Gly 
525 530 535 
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AAG AAT GCG AAA CTC 
Lys Asn Ala Lys Leu 
540 

GGG TAC AAT GAT GTA 
Gly Tyr Asn Asp Val 
555 

GAA ATC GAG AAG ATG 
Glu He Glu Lys Met 
570 

GGA CAA. TTT CGC TGG 
Gly Gin Phe Arg Trp 
585 ' 

GGT GAA CTC TAT CGC 
Gly Glu Leu Tyr Arg 
600 

CAG CCT GCA TTT TAT 
Gin Pro Ala. Phe Tyr 
615 

ATG ACC TGT GGT CTT 
Met Thr Cys Gly Leu 
63 0 

GCT GAG ATT ATA GAA 
Ala Glu He He Glu 
645 

TAT CAT GCT GAT CAG 
Tyr His Ala Asp Gin 
660 



AGG GAA CTG „ GCA AAC 
Arg Glu Leu Ala Asn 
545 

AAA AAG TGG AAT GAC 
Lys Lys Ser Asn Asp 
560 

CAC. AGG CTT ATA CAG 
His Arg Leu He Gin 
575 

ATT GCT TCT CAA ACA 
He Ala Ser Gin Thr 
590 

TAC ATT TGT GAC AAA 
Tyr He Cys Asp Lys 
605 

GAA GCA TTT GGG CTT 
Glu Ala Phe Gly Leu 
620 

CCC ACA TTT GCT ACC 
Pro Thr Phe Ala Thr 
635 

GAC GGT GTT TCA GGA 
Asp Gly Val Ser Gly 
650 

GCA GAA AAA ATG ACT 
Ala Glu Lys Met Thr 
665 



CTG GTT GTA GTG GCT 
Leu Val Val Val Ala 
550 

AGG GAG GAA ATT GCC 
Arg Glu Glu He Ala 
565 

GAG TAT AAT TTA AGA 
Glu Tyr Asn Leu Arg 

580 . 

AAT AGA GTA CGA AAT 
Asn Arg Val Arg Asn 
595. 

GGA GGT ATT TTT GCG 
Gly Gly He Phe Ala 

610 . 

ACA GTT GTT GAA GCC 
Thr Val Val Glu Ala 
625 

TGC CAC GGT GGT CCA 
Cys His Gly Gly Pro 
640 

TTT CAT ATC GAT CCA 
Phe His He Asp Pro 
655 

GAA TTC TTT GTC AAG 
Glu Phe Phe Val Lys 
670 



1664 



5 

1709 

10 



1754 is 



20 

1799 

25 



1844 . 

30 



1889 



40 

1934 

45 



1979 

50 



55 

2024 



60 
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TGC AGA GAG GAT CCA AAC TAC TGG ACT AAA ATC TCT GCA GGA GGG 2 069 

Cys Arg Glu Asp Pro Asn Tyr Trp Thr Lys lie Ser Ala Gly Gly 

5 675 680 685 

TTA CTA AGG ATC AAA GAA AGA TAT ACC TGG CAA AAG TAT TCT GAA 2114 

10 Leu Leu Arg lie Lys Glu Arg Tyr Thr Trp Gin Lys Tyr Ser Glu 

690 695 700 

15 AGG TTA ATG ACA TTG GCA GGG GTG TAT GGT TTC TGG AAA TAT GTC 2159 

Arg Leu Met Thr Leu Ala Gly Val Tyr Gly Phe Trp Lys Tyr Val 

705 710 715 
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TCT AAA CTA GAG AGA AGA GAG ACA CGA CGT TAT CTT GAG ATG TTC 2204 
Ser Lys Leu Glu Arg Arg Glu Thr Arg Arg Tyr Leu Glu Met Phe 
720 725 730 

TAC ATT TTG AAG TTC CGT GAT CTG GCC AAC TCT GTT CCG CTG GCA 2249 
Tyr lie Leu Lys Phe Arg Asp Leu Ala Asn Ser Val Pro Leu Ala 
735 740 745 

ACA GAT GAA GAG CCT TCT ACT ACT GAT GCA GTT GCG ACA TTC CGT 2294 
Thr Asp Glu Glu Pro Ser Thr Thr Asp Ala Val Ala Thr Phe Arg 
750 755 760 

GGA CCT TGA ACGCTGCTGC TTACTGAGGT TCCAAGTTGT GTATATATTA 2343 
Gly Pro End 

CTGTGAAAGG AATAAGTGTA GCTACACAAA AGGTTCTCAA CTATTAGTAT 2393 

CTTCTCTGTG TAAATAACGA GAGTGAAAAA TGTAATATTG TTGATGTCTT 2443 

GAAAAC TGAG TTTGCTTTGT TTATTTTTAA GTGTATGACA ATATGTATCA 2493 

TATAACGGAT TCTTCAGTGA TCATATCAAA AACTACTGAC CATCGAAGTT 2543 

AATGAAAATC GACAGCAACA 2 563 

Patentanspruche 

1. DNA-Sequenz mit der kodierenden Region fur die groBe Untereinheit der ADP-Glukose-Pyrophospho- 
rylase zur Herstellung von Zuckerruben mit veranderter Saccharose-Konzentration, dadurch gekenn- 
zeichnet, daB die Sequenz die folgende Nukleotidabfolge (Seq. ID No. 1) hat: 
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CAAAAGAAAA ACTTCCCATT TCTACTTCTT TGCACAATAT AATTTCCCAC 



0050 



CAATTTTTCT TTAAATTTCT CACTTTCATT TAATCAGTTT TCAGCAACAT 



0100 



TCTGATACTC GACAACCCAC TTTCTGTTCT CCCAAGATTC CAAACCTCTG 
ATTCTCATTC CACTAATATT TTTGCTTATT TTTTTTCTGG ATTTAAAGAA 



0150 



0200 



10 



AAGCT ATG GAT GCA AGT GCA GCA GCC ATA AAT GTC AAT GCC CAT 
■ Met Asp Ala Ser Ala Ala Ala lie Asn Val Asn Ala His 

5 10 



0243 is 



20 



TTA ACA GAA GTT GGA AAG AAA CGT TTT TTA GGA GAG AGA ATC AGT 0288 
Leu ThJT Glu Val Gly Lys Lys Arg Phe Leu Gly Glu Arg lie Ser 

15 20 25 25 



CAA AGT TTG AAG GGT AAA GAT CTG AGA GCT CTG TTT TCA AGA ACT 0333 
Gin Ser Leu Lys Gly Lys Asp Leu Arg Ala Leu Phe Ser Arg Tiir 30 
30 35 40 



GAG AGC AAG GGT AGA AAT GTC AAT AAA CCT GGG GTT GCA TTT TCT 0378 
Glu Ser Lys Gly Arg Asn Val Asn Lys Pro Gly Val Ala Phe Ser 
45 50 55 

GTT CTC ACC TCA GAT TTT AAT CAA AGT GTT AAA GAA TCT TTG AAA 0423 
Val Leu Thr Ser Asp Phe Asn Gin Ser Val Lys Glu Ser Leu Lys 
60 65 70 
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TAT GAG CCA GCA TTA TTT GAA TCT CCA AAA GCT GAC CCA AAA AAT 0468 
Tyr Glu Pro Ala Leu Phe Glu Ser Pro Lys Ala Asp Pro Lys Asn 
75 80 85 

GTG GCT GCA ATT GTG CTG GGT GGT GGT GCT GGG ACT CGC CTC TTT 0513 
Val Ala Ala lie Val Leu Gly Gly Gly Ala Gly Thr Arg Leu Phe 
90 95 100 

CCT CTT ACT AGC AGG AGA GCT AAG CCA GCA GTG CCA ATT GGA GGG 0558 
Pro Leu Thr Ser Arg Arg Ala Lys Pro Ala Val Pro lie Gly Gly 
105 HO 115 



TGT TAC AGG CTG ATT GAT GTG CCT ATG AGC AAC TGC ATC AAC AGT 0603 
Cys Tyr Arg Leu He Asp Val Pro Met Ser Asn Cys He Asn Ser 
25 120 125 130 



GGC ATT AGA AAG ATT TTC ATT CTT ACC CAG TTC AAT TCG TTT TCG 0648 
Gly He Arg Lys He Phe He Leu Thr Gin Phe Asn Ser Phe Ser 
135 140 145 

CTT AAT CGT CAT CTT GCT CGA ACC TAT AAT TTT GGA GAT GGT GTG 0693 
Leu Asn Arg His Leu Ala Arg Thr Tyr Asn Phe Gly Asp Gly Val 
150 155 160 

AAT TTT GGG GAT GGC TTT GTG GAG GTT TTT GCT GCT ACA CAA ACA 073 8 
Asn Phe Gly Asp Gly Phe Val Glu Val Phe Ala Ala Thr Gin Thr 
165 170 175 

CCT GGA GAA TCA GGA AAG AAA TGG TTC CAG GGC ACC GCT GAT GCA 07 83 
Pro Gly Glu Ser Gly Lys Lys Trp Phe Gin Gly Thr Ala Asp Ala 
180 185 190 

GTA AGA CAG TTT TTC TGG GCA TTT GAG GAT TCC AAA TCC AAG GAT 0828 
Val Arg Gin Phe Phe Trp Ala Phe Glu Asp Ser Lys Ser Lys Asp 
195 200 205 
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GTC GAG CAT ATA GTT ATT TTA TCC GGT GAT CAT CTT TAC CGA ATG 0873 
Val Glu His lie Val lie Leu Ser Gly Asp His Leu Tyr Arg Met 

210 215 220 s 

GAT TAC ATG AGT TTT TGG CAG AAG CAC ATT GAC ACC AAT GCT GAT 0918 
Asp Tyr Met Ser Phe Trp Gin Lys His lie Asp Thr Asn Ala Asp l0 
225 230 235 

ATT ACA GTG TCA TGC ATA CCC ATG GAT GAC AGC CGT GCA TCG GAT 0963 is 
lie Thr Val Ser Cys lie Pro Met Asp Asp Ser Arg Ala Ser Asp 
240 245 250 

20 

TAT GGG CTG ATG AAG ATT GAT CAC ACT GGA CGC ATT GTC CAT TTT 1008 
Tyr Gly Leu Met Lys lie Asp His Thr Gly Arg lie Val His Phe 

255 260 265 25 

• . l 

GCA GAA AAA CCC AAG GGT TCT GAT CTA ACA GCA ATG CAA GTA GAT 1053 
Ala Glu . Lys Pro Lys Gly Ser Asp Leu Thr Ala Met Gin Val Asp 30 
270 275 * 280 

35 

ACA ACT GTT CTT GGG CTC TCT GAC CTT GAA GCT ATG TCA AAT CCA 1098 
Thr Thr Val Leu Gly Leu Ser Asp Leu Glu Ala Met Ser Asn Pro 
285 290 295 

40 

TAT ATT GCA TCA ATG GGT GTT TAT GTC TTT CGA ACG GAT GTT CTT 1143 
Tyr lie Ala Ser Met Gly Val Tyr Val Phe Arg Thr Asp Val Leu 

300 ,. 305 310 

ATG GAG CTT CTC AAT CGA AAA TAC CCT TCA AGC AAT GAT TTT GGC 1188 ^ 
Met Glu Leu Leu Asn Arg Lys Tyr Pro Ser Ser Asn Asp Phe Gly 
315 320 325 

55 

TCT GAG ATT ATT CCT TCA GCT GTA GGA GAG TCT AAT GTT CAG GCA 123 3 
Ser Glu Tie He Pro Ser Ala Val Gly Glu Ser Asn Val Gin Ala 

330 335 340 60 
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TAT CTA TTT AAT GAC TAC TGG GAG GAT ATC GGA ACC ATA AAG TCT 1278 
Tyr Leu Phe Asn Asp Tyr Trp Glu Asp lie Gly Thr lie Lys Ser 
5 345 350 355 

TTC TTT GAT TCC AAT TTG GCC CTT ACA CAA CAG CCT CCC AAG TTT 1323 
10 Phe Plie Asp Ser Asn Leu Ala Leu Thr Gin Gin Pro Pro Lys Phe 

360 365 370 

15 GAA TTC TAC GAT CCA AAA ACA CCT TTT TAT ACA TCT GCA AGA TTT 13 68 

Glu Phe Tyr Asp Pro Lys Thr Pro Phe Tyr Thr Ser Ala Arg Phe 
375 380 385 
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CTG CCT CCT ACA AAA GTC GAC AGG TGC AAG ATT GTC GAT TCC ATT 1413 
Leu Pro Pro Thr Lys Val Asp Arg Cys Lys lie Val Asp Ser lie 
390 395 400 

GTA TCC CAT GGT TGT TTT CTA CAG GAG TCT AGC ATC CAA CAT TCC 1458 
Val Ser His Gly Cys Phe Leu Gin Glu Ser Ser lie Gin His Ser 
405 410 415 

ATT GTT GGT GTT CGC TCA AGA TTA GAG TCC GGG GTT GAG TTC CAG 1503 
lie Val Gly Val Arg Ser Arg Leu Glu Ser Gly Val Glu Phe Gin 
420 425 430 

GAC ACC ATG ATG ATG GGC GCA GAT TAC TAT CAA ACT GAA TCA GAA 1548 
Asp Thr Met Met Met Gly Ala Asp Tyr Tyr Gin Thr Glu Ser Glu 
435 . 440 445 

ATT GCT TCT CTG CTT GCT GAG GGA AAG GTT CCT GTT GGT GTC GGA 1593 
lie Ala Ser Leu Leu Ala Glu Gly Lys Val Pro Val Gly Val Gly 
450 455 460 

CAG AAT ACC AAA ATA AAG AAT TGC ATA ATT GAC AAG AAC GCC AAA 1638 
Gin Asn Thr Lys lie Lys Asn Cys lie lie Asp Lys Asn Ala Lys 
465 470 475 
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ATT GGA AAA GAT GTG GTA ATC GCA AAC ACG GAT GGT GTT GAG GAA 1683 
lie Gly Lys Asp Val Val lie Ala Asn Thr Asp Gly Val Glu Glu 
480 485 490 

GCA GAT AGA CCA AAT GAA GGC TTT TAC ATC AGG TCG GGC ATT ACC 1728 
Ala Asp Arg Pro Asn Glu Gly Phe Tyr lie Arg Ser Gly lie Thr 
495 . 500 . .505 



to 



ATC ATT TTG AAG AAC GCA ACC ATA CAA GAC GGT CTT GTG ATT TAG 1773 15 
lie lie Leu Lys Asn Ala Thr lie Gin Asp Gly Leu Val lie End 
510 . 515 520 

20 

ATTTAATCAT AACCTCATTA GAAAGAAATA ATTTTGCATG ATTTCCTTTT 1823 

CATGTAACCT AAACTGGCTA AACCACGAGG TTTTCTCATC TGTATATATA 1873 25 

ATATGTCTAT AACTATGGAT AATCTTAATA AAAAAAAAAA AAAAAAAAAA — ' 1923 



1924 



30 



35 



2. DNA-Sequenz mit der kodierenden Region fiir die kleine Untereinheit der ADP-GIukbse-Pyrophospho- 
ryiase zu Herstellung von Zuckeriiben mit s veranderter Saccharose-Konzentration, dadurch gekennzeich- 
net, daB die Sequenz die folgende Nukleotidabfolge (Seq. ID No. 2) hat: 

GG ATA ACT GTG CCA TCA ACC TCC TCA AAG AAC CTC CAA AAT AGC 0 044 40 
lie Thr Val Pro Ser Thr Ser Ser Lys Asn Leu Gin Asn Ser 

5 .10 

45 

CTC GCA TTC TCC TCT TCT TCT CTC TCC GGC GAC AAA ATT CAA ACG 0089 
Leu Ala Phe Ser Ser Ser Ser Leu Ser Gly Asp Lys lie Gin Thr 
15 20 25 



50 



ACG TCA TTT CTC AAC CGC CGA TAT TGT AGA ATC TCT TCT AGA GCT 0134 
Thr Ser Phe Leu Asn Arg Arg Tyr Cys Arg He Ser Ser Arg Ala . 
30 35 40 
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CCG ATT GTT GTC TCT CCC AAA GCT GTT TCT GAT TCT AAG AAT TCG 
Pro lie Val Val Ser Pro Lys Ala Val Ser Asp Ser Lys Asn Ser 
45 ' 50 55 



0179 



10 



CAG ACT TGT CTT GAC CCT GAA GCC AGC CGT AGT GTT CTT GGT ATT 
Gin Thr Cys Leu Asp Pro Glu Ala Ser Arg Ser Val Leu Gly lie 
60 65 70 



0224 



15 



20 



25 



ATA CTT GGA GGT GGT GCT GGT ACA CGT CTT TAC CCG TTG ACT AAG 0269 
lie Leu Gly Gly Gly Ala Gly Thr Arg Leu Tyr Pro Leu Thr Lys 
. 75 80 85 

AAG AGA GCC AAA CCA GCC GTG CCA CTC GGT GCT AAT TAT AGG CTT 0314 
Lys Arg Ala Lys Pro Ala Val Pro Leu Gly Ala Asn Tyr Arg Leu 
90 95 100 



30 



ATT GAT ATC CCA GTG AGC AAT TGT TTG AAC AGT AAT ATT TCC AAA 
lie Asp He Pro Val Ser Asn Cys Leu Asn Ser Asn He Ser Lys 
105 110 110 



0359 



35 



40 



45 



ATA TAT GTT CTT ACA CAA TTC AAT TCT GCT TCT CTG AAT CGT CAT 0404 
He Tyr Val Leu Thr Gin Phe Asn Ser Ala Ser Leu Asn Arg His 
115 120 125 

CTT TCG CGG GCA TAT GCT AGC AAC ATG GGA GGA TAC AAA AAT GAG 0449 
Leu Ser Arg Ala Tyr Ala Ser Asn Met Gly Gly Tyr Lys Asn Glu 
130 135 140 



50 
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60 



GGG TTT GTA GAA GTT CTT GCT GCT CAG CAA AGT CCA GAG AAT CCA 0494 

Gly Phe Val Glu Val Leu Ala Ala Gin Gin Ser Pro Glu Asn Pro 
145 150 155 

AAC TGG TTT CAG GGT ACA GCT GAT GCT GTT AGG CAA TAT CTG TGG 053 9 

Asn Trp Phe Gin Gly Thr Ala Asp Ala Val Arg Gin Tyr Leu Trp 
160 165 170 
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CTT TTC GAA GAG CAC AAT GTT CTT GAG TAC .TTG ATT CTT GCT GGT 
Leu Phe Glu Glu His Asn Val Leu Glu Tyr Leu lie Leu Ala Gly 
175 180 185 

GAC CAT TTG TAT CGA ATG GAT TAT GAA AGA TTT GTC CAA GCT CAC 
Asp His Leu Tyr Arg Met Asp Tyr Glu Arg Phe Val Gin Ala His 
190 195 2.00 

AGA GAA ACT GAT GCA GAC ATT ACT GTT GCT GCA TTG CCA ATG GAT 
Arg Glu Thr Asp Ala Asp lie Thr Val Ala Ala Leu Pro Met Asp 
205 210 : 215 

GAA AAG CGT GCT ACT GCA TTT GGT TTG ATG AAA ATT GAT GAA GAA 
Glu Lys Arg Ala Thr Ala Phe Gly Leu Met Lys lie Asp Glu Glu 
220 225 230 

GGA AGA ATT ATT GAG TTT GCC GAG AAA CCG AAA GGA GAA CAA TTG 
Gly Arg lie He Glu Phe Ala Glu Lys Pro Lys Gly Glu Gin Leu 
235 240 245 

AAA GCT ATG AAG GTT GAT AC C AC A ATC CTG GGT CTG GAC GAT GAG 
Lys Ala Met Lys Val Asp Thr Thr lie Leu Gly Leu Asp Asp Glu 
250 255 260 

AGA GCA AAA GAA ATG CCA TTC ATA GCC AGC ATG GGC ATA TAT GTT 
Arg Ala Lys Glu Met Pro Phe He Ala Ser Met Gly He Tyr Val 
265 270 275 

ATT AGC AAA GAT GTA ATG CTT AAT CTG CTT CGG GAG CAA TTT CCT 
He Ser Lys Asp Val Met Leu Asn Leu Leu Arg Glu Gin Phe Pro 
280 285 290 

GGT GCT AAT GAT TTT GGA AGT GAA GTT ATT CCA GGC GCC ACT TCC 
Gly Ala Asn Asp Phe Gly Ser Glu Val He Pro Gly Ala Thr Ser « 
295 300 305 
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ATA GGG TTG AGA GTC CAA GCT TAT TTG TAT GAT GGT TAG TGG GAG 0989 

lie Gly Leu Arg Val Gin Ala Tyr Leu Tyr Asp Gly Tyr Trp Glu 

310 315 320 

GAT ATT GGT ACC ATT GAA GCT TTT TAC AAT GCT AAC TTG GGA ATC 1034 

Asp lie Gly Thr lie Glu Ala Phe Tyr Asn Ala Asn Leu Gly lie 

325 330 335 



is ACC AAA AAG CCG GTG CCA GAT TTT AGC TTC TAT GAT CGT TCA TCT 1079 

Thr- Lys Lys Pro Val Pro Asp Phe Ser Phe Tyr Asp Arg Ser Ser 
340 345 350 



CCA ATT TAT ACA CAA CCT CGG TAT TTG CCT CCT TCA AAG ATG CTT . 1124 
Pro lie Tyr Thr Gin Pro Arg Tyr Leu Pro Pro Ser Lys Met Leu 
25 355 360 365 



GAT GCT GAT ATA ACT GAC AGC GTC ATC GGT GAA GGC TGT GTT ATT 1169 
Asp Ala Asp lie Thr Asp Ser Val lie Gly Glu Gly Cys Val lie 
370 375 380 

AAG AAC TGT AAG ATT CAT CAT TCT GTT ATC GGA CTT CGA TCT TGT 1214 
Lys Asn Cys Lys Xle His His Ser Val lie Gly Leu Arg Ser Cys 
385 390 395 

ATC TCG GAG GGT GCA ATC ATT GAG GAC ACA CTG TTG ATG GGA GCT 1259 
lie Ser Glu Gly Ala lie He Glu Asp Thr Leu Leu Met Gly Ala 
400 405 410 

GAT TAT TAT GAG ACT GAT GCT GAT CGG AAA TTC CTG GCT GCT AAG 13 04 
Asp Tyr Tyr Glu Thr Asp Ala Asp Arg Lys Phe Leu Ala Ala Lys 
415 420 425 

GGT AGT GTA CCT ATT GGA ATT GGG AAT GCA CGT ATT GGG GAT GAT 1349 
Gly Ser Val Pro He Gly He Gly Asn Ala Arg He Gly Asp Asp 
430 435 440 
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GTC AAG ATT ATC AAC AGT GAC AAT GTA CAA GAA GCA GCA AGA GAA . 13 94 
Val Lys. lie lie Asn Ser Asp Asn Val Gin Glu Ala Ala Arg Gin 
. 445 450 455 5 

ACA GAC GGA TAC TTC ATA AAG AGC GGA ATA GTC ACT ATA ATC AAG 143 9 
Thr Asp Gly Tyr Phe lie Lys Ser Gly lie Val Thr lie lie Lys 10 
460 465 470 

GAC GCC ATG ATT CCA AGT GGA ACT GTA ATC TAG AAATGGAGCA 1482 15 

Asp Ala Met lie . Pro Ser Gly Thr Val lie End 
475 480 485 

20 

TATAATAAAT ATCACTGCCT ATTTACAGTA CCTATCTGAG TCTCCCACCA 1532 
TGACCCTTTG ATTCAATCTT TTAGTTATGT AAATATTTTT GGCTTTTGCG 1582 25 

ATTTTGCCAT AAATTTGAAG AAGCGAGGAT TCAGGGACGA TAGTGCTATG f 1632 

30 

AATTGGAAGA AAGGATTTGG GGGATATCTT TGTAAAGACA TTTTGACTAC 1682 
TGGGCACTAA AAATTTGGTA ATGCTATACC AAAATATATA AAAAGATCTT 1732 35 

GCTGGGTTTT GGTAAAAAAA AAAAAAAAAA A 17 63 

40 

3. DNA-Sequenz mit der kodierenden Region fur Saccharosephosphat-Synthase zur Herstellung von 
Zuckerruben mit veranderter Saccharose- Konzentration, dadurch gekennzeichnet, daB diese Sequenz die 
folgendeNukleotidabfolge(SeqIDNo.3)hat: 45 
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GGGCTGCAGG GAAGCTCTGA ACTTCAAAA ATG GCG GGA AAT GAT 0044 

Met Ala Gly Asn Asp 

5 5 

TGG ATA AAC AGT TAT TTA GAG GCA ATT CTG GAT GTG GGT CCA GGA 0089 

Trp lie Asn Ser Tyr Leu Glu Ala lie Leu Asp Val Gly Pro Gly 

io 10 15 20 



15 



20 



25 



30 



35 



40 



45 



60 



65 



CTT GAT GAT GCA AAA TCA TCT TTG CTT TTG AGA GAA AGA GGC AGG 0134 
Leu Asp Asp Ala Lys Ser Ser Leu Leu Leu Arg Glu Arg Gly Arg 

25 ■ 30 35 

TTT AGT CCT ACT CGT TAC TTT GTT GAA GAA GTT ATC ACT GGT TTT 0179 
Phe Ser Pro Thr Arg Tyr Phe Val Glu Glu Val lie Tlir Gly Phe 

40 45 50 

GAT GAA ACC GAC CTT CAT CGT TCA TGG GTT CGG GCA CAA GCA AC A 0224 
Asp Glu Thr Asp Leu His Arg Ser Trp Val Arg Ala Gin Ala Thr 

55 60 65 

AGG AGT CCT CAA GAG AGG AAT ACT AGA TTG GAG AAC ATG TGT TGG 02 69 
Arg Ser Pro Gin Glu Arg Asn Thr Arg Leu Glu Asn Met Cys Trp 

7 0 75 80 

AGA ATT TGG AAT TTG GCT CGT CAG AAG AAG CAG CTT. GAG AAT GAA 0314 
Arg lie Trp Asn Leu Ala Arg Gin Lys Lys Gin Leu Glu Asn Glu 

85 90 95 



GAA GCT CAG CGG AAG ACA AAA CGT CGT ATG GAG CTT GAG AGG GGT 0359 
50 Glu Ala Gin Arg Lys Thr Lys Arg Arg Met Glu Leu Glu Arg Gly 

100 105 110 

55 CGT CGA GAA GCA ACT GCT GAT ATG TCG GAG GAC TTA TCA GAA GGC 0404 

Arg Arg Glu Ala Thr Ala Asp Met Ser Glu Asp Leu Ser Glu Gly 

115 120 125 



GAA AAG GAC ATT TCA GCT CAT GGT GAT AGC ACC CGT CCT AGA TTG 0449 
Glu Lys Asp He Ser Ala His Gly Asp Ser Thr Arg Pro Arg Leu 

130 135 140 
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CCA AGA ATA AAT TCT CTT GAT GCT ATG GAG ACA TGG ATT AGT CAA 0494 
Pro Arg Ile .Asn Ser Leu Asp Ala Met Glu Thr Trp lie Ser Gin 

145 150 155 

CAA AAG GAA AAA AAA CTC TAG CTT GTT TTG ATA AGT CTT CAT GGT 0539 
Gin Lys Glu Lys Lys Leu Tyr Leu Val Leu lie Ser Leu His Gly 

.160 165 170 



10 



TTG ATA CGA GGT GAA AAC ATG GAA CTT GGC CGT GAT TCT GAT. ACT 0584. 15 
Leu lie Arg Gly Glu Asn Met Glu Leu Gly Arg Asp Ser Asp Thr 

175 s 180 185 

20 

GGT GGT CAG GTT AAG TAT GTG GTT GAG CTT GCA AGG GCT CTA GGT 0629 
Gly Gly Gin Val Lys Tyr Val Val Glu Leu Ala Arg Ala Leu Gly. 

190 - 195 ■ 200 25 



TCG ATG CCA GGT GTT TAT AGA GTT GAT TTG CTA ACT AGG CAA GTT 0674 
Ser Met Pro Gly Val Tyr Arg Val Asp Leu Leu Thr Arg Gin Val 

205 210 215 



30 



TCA TCT CCT GAC GTG GAT TGG AGT . TAT GGG GAG CCT ACT GAG ATG 0719. 35 
Ser Ser Pro Asp Val Asp Trp Ser Tyr Gly Glu Pro Thr Glu Met 

220 225 230 



CTG AAT CCA AGG GAT TCC AAT GGT TTT GAT GAT GAT GAT GAT GAA 0764 
Leu Asn Pro Arg Asp Ser Asn Gly Phe Asp Asp Asp Asp Asp Glu : 

23 5 ' 240 245 



40 



45 



ATG GGA GAG AGT AGT GGT GCT TAC ATT GTT CGT ATA CCA TTT GGG 0809 

50 

Met Gly Glu Ser Ser Gly Ala Tyr lie Val Arg lie Pro Phe Gly 

250 255 260 

55 

CCG AGG GAT AAG TAT ATC GCA AAA GAA GAG CTT TGG CCC TAT ATT 0854 
Pro Arg Asp Lys Tyr lie Ala Lys Glu Glu Leu Trp Pro Tyr lie 

265 270 275 w 
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CCT GAA TTT GTT GAT GGT GCT CTA AAC CAC ATA GTT CAA ATG TCC 0899 
Pro Glu Phe Val Asp Gly Ala Leu Asn His lie Val Gin Met Ser 

280 285 290 

AAA GTT TTA GGT GAG CAA ATT GGT AGC GGG GAA ACA GTT TGG CCA 0944 
Lys Val Leu Gly Glu Gin lie Gly Ser Gly Glu Thr Val Trp Pro 

295 300 305 



15 GTT GCC ATT CAT GGA CAT TAT GCT GAT GCT GGT GAT TCT GCT GCT 0989 

Val Ala lie His Gly His Tyr Ala Asp Ala Gly Asp Ser Ala Ala 

310 315 320 



CTT CTT TCT GGT GGC CTA AAT GTT CCA ATG CTT TTA ACG GGG CAT 1034 
Leu Leu Ser Gly Gly Leu Asn Val Pro Met Leu Leu Thr Gly His 

325 330 335 

TCT CTT GGC CGA GAC AAG TTA GAG CAG CTC CTC AAA CAG GGT CGA 1079 
Ser Leu Gly Arg Asp Lys Leu Glu Gin Leu Leu Lys Gin Gly Arg 

340 345 350 

ATG TCT AAA GAT GAC ATA AAC AAT ACA TAC AAA ATA ATG CGT AGG 1124 
Met Ser Lys Asp Asp lie Asn Asn Tlir Tyr Lys lie Met Arg Arg 

355 360 365 

ATA GAA GCC GAA GAG TTA TCA CTT GAT GCC TCT GAG ATA GTC ATA 1169 
lie Glu Ala Glu Glu Leu Ser Leu Asp Ala Ser Glu lie Val lie 

370 375 380 

ACT AGT ACA AGA CAA GAA ATA GAA GAG CAA TGG CAC CTC TAT GAT 1214 
Thr Ser Thr Arg Gin Glu lie Glu Glu Gin Trp His Leu Tyr Asp 

385 390 395 

GGG TTT GAT CCT GTG CTA GAA CGT AAA CTC CGT GCT AGG ATG AAG 1259 
Gly Phe Asp Pro Val Leu Glu Arg Lys Leu Arg Ala Arg Met Lys 

400 405 410 
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CGT ' GGT GTA AGC TGT TAT .GGA AGG TTC ATG CCC CGG ATG GTT GTT .1304 
Arg Gly Val Ser Cys Tyr Gly Arg Phe Met Pro Arg Met Val Val 

415 420 425 

ATT CCT CCT GGA ATG GAA TTC AAT CAT ATT GTT CCA CAT GAG GGT 1349 
lie Pro Pro Gly. Met Glu Phe Asn His He Val Pro His Glu Gly 

430 435 440 



10 



GAT ATG GAT GGT GAA ACA GAA GAA ACT GAA GAG CAT CCT ACA TCA 13 94 15 
Asp Met Asp Gly Glu Thr Glu Glu Thr Glu Glu His Pro Thr Ser 

445 450 455 

20 

CCT GAT CCA CCT ATC TGG GCT GAG ATT ATG CGC TTC TTT TCT AAA 143 9 
Pro Asp Pro Pro He Trp Ala Glu He Met Arg Phe Phe Ser Lys 

460 465 470 & 



CCA AGG AAG CCA ATG ATA CTT GCC CTT GCT AGG CCT GAC CCG AAG 1484 
Pro Arg Lys Pro Met He Leu Ala Leu Ala Arg Pro Asp Pro Lys 

475 480 485 



30 



AAG AAT ATC ACG ACT TTG GTC AAA GCA TTT GGA GAA TGC CGT CCA 1529 35 ~ 
Lys Asn He Thr Thr Leu Val Lys Ala Phe Gly Glu Cys Arg Pro 

490 495 500 

40 

CTA AGG ' GAG CTA GCT AAT CTT ACT CTT ATA ATG GGT AAC CGA GAT 1574 
Leu Arg Glu Leu Ala Asn Leu Thr Leu He Met Gly Asn Arg Asp 

505 510 515 

GGT ATT GAC GAG ATG TCA AGC ACC AGT TCT TCA GTT CTC CTG TCA 1619 

50 

Gly He Asp Glu Met Ser Ser Thr Ser Ser Ser Val Leu Leu Ser 

520 525 530 

55 

GTG CTT AAG CTA ATT GAT CAA TAC GAC CTT TAT GGT CAA GTA GCA 1664 
Val Leu Lys Leu He Asp Gin Tyr Asp Leu Tyr Gly Gin Val Ala 

535 540 545 • 

60 



65 
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TAC CCC AAA CAT CAC 
Tyr Pro Lys His His 

550 

TTG GCA GCA AAG ACA 
Leu Ala Ala Lys Thr 

605 

GAG CCA TTT GGG CTG 
Glu Pro Phe Gly Leu 

620 

CCG ATG GTT GCT ACG 
Pro Met Val Ala Thr 

635 

GTC CTT GAT AAT GGT 
Val Leu Asp Asn Gly 

650 

ATT GCT ACT GCT TTG 
lie Ala Thr Ala Leu 

665 



AAG CAA GCT GAT GTT 
Lys Gin Ala Asp Val 

555 

AAG GGA GTC TTT ATT 
Lys Gly Val Phe lie 

610 

ACT CTA ATA GAG GCA 
Thr Leu lie Glu Ala 

625 

AAA AAT GGA GGC CCT 
Lys Asn Gly Gly Pro 

640 

CTT CTT GTG GAT CCT 
Leu Leu Val Asp Pro 

655 

CTG AAG CTT GTT GCT 
Leu Lys Leu Val Ala 

670 



CCT GAG ATT TAT CGT 
Pro Glu lie Tyr Arg 

600 

AAT CCA GCT TTT ATT 
Asn Pro Ala Phe lie 

615 

GCA GCT CAT GGT TTA 
Ala Ala His Gly Leu 

630 

GTT GAT ATC CAG AGG 
Val Asp lie Gin Arg 

645 

CAT GAG CAG CAG TCT 
His Glu Gin Gin Ser 

660 

GAT AAG CAA CTA TGG 
Asp Lys Gin Leu Trp 

675 



ACA AAA TGC CAG CAA AAT GGA CTG AAA AAT ATT CAT CTC TAC TCT 
Thr Lys Cys Gin Gin Asn Gly Leu Lys Asn lie His Leu Tyr Ser 

680 685 690 

TGG CCA GAG CAT TCG AAG ACA TAC CTA TCT CGA ATA GCC AGT TCG 
Trp Pro Glu His Ser Lys Thr Tyr Leu Ser Arg lie Ala Ser Ser 

695 700 705 

AGA CAA AGG CAA CCA CAG TGG CAA AGA AGT AGT GAT GAA GGG CTT 
Arg Gin Arg Gin Pro Gin Trp Gin Arg Ser Ser Asp Glu Gly Leu 

710 715 720 
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GAC AAT CAA GAG CCT GAA TCT CCA AGT GAT TCT TTA AGA GAT ATA 
Asp Asn Gin Glu Pro Glu Ser Pro Ser Asp Ser Leu Arg Asp lie 

725 730 735 

.AAG GAT ATA TCT CTA AAC CTT GAA GTT CTC GTT AGA CCG GAG AAA 
Lys Asp lie Ser Leu Asn Leu Glu. Val Leu Val Arg Pro Glu Lys 

740 745 750 

AGG GTG AAG ACG TTG AAA ATC TTG GGA TTG ATG ACA AAA GCA AAT 
Arg Val Lys Thr Leu Lys lie Leu Gly Leu Met Thr Lys Ala Asn 

755 760 765 

TCG AGA ATG CTG TTA TGT TCA TGG TCT AAT GGT GTC CAT AAG ATG 
Ser Arg Met Leu Leu Cys Ser Trp Ser Asn Gly Val His Lys Met 

770 775 780 

CTT CGG AAG GCT CGG TTC TCT GAC AAA GTA GAT CAG GCT TCT AGT 
Leu Arg Lys Ala Arg Phe Ser Asp Lys Val Asp Gin Ala Ser Ser 

785 790 795 

AAA TAT CCA GCA TTT AGG AGG AGA AAA CTT ATA TAT GTT ATT GCT 
Lys Tyr Pro Ala Phe Arg Arg Arg Lys Leu lie Tyr Val lie Ala 

800 805 810 

GTA GAC GGG GAT TAT GAA GAT GGA CTT TTT GAT ATT GTT CGG AQG 
Val Asp Gly Asp Tyr Glu Asp Gly Leu Phe Asp lie Val Arg Arg 

815 820 825 

ATA TTT GAT GCT GCT GGC AAG GAG AAG ATT GAA GGT TCC ATC GGG 
lie Phe Asp Ala Ala Gly Lys Glu Lys He Glu Gly Ser lie Gly 

830 835 840 

TTT ATA TTG TCA ACA TCC TAT TCT ATG CCC GAA ATT CAG AAC TAT 
Phe He Leu Ser Thr Ser Tyr Ser Met Pro Glu He Gin Asn Tyr 

845 850 ' 855 



69 



DE 43 17 596 Al 

TTG CTA TCA AAA GGC TTC AAT CTT CAT GAT TTT GAT GCA TAT ATA 2519 
Leu Leu Ser Lys Gly Phe Asn Leu His Asp Phe Asp Ala Tyr lie 
5 860 865 870 

TGC AAC AGT GGG AGT GAG TTG TAC TAT TCA TCT TTG AAC TCA GAG 2564 
to Cys Asn Ser Gly Ser Glu Leu Tyr Tyr Ser Ser Leu Asn Ser Glu 

875 880 885 

is GAG AGT AAT ATT . ATA GCA GAT TCA GAT TAC CAT TCA CAC ATA GAG 2 609 

Glu Ser Asn lie lie Ala Asp Ser Asp Tyr His Ser His lie Glu 

890 895 900 
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TAC AG A TGG GGT GGA GAA GGC CTT AGA AGG ACT TTG CTT CGC TGG 2654 
Tyr Arg Trp Gly Gly Glu Gly Leu Arg Arg Thr Leu Leu Arg Trp 

905 910 915 

GCA GCT TCC ATC ACA GAA AAA AAT GGT GAA AAC GAA GAA CAG GTT 2699 
Ala Ala Ser lie Thr Glu Lys Asn Gly Glu Asn Glu Glu Gin Val 

920 925 930 

ATT ACT GAA GAT GAA GAA GTT TCT ACG GGT TAT TGC TTT GCG TTT 2744 
lie Thr* Glu Asp Glu Glu. Val Ser Thr Gly Tyr Cys Phe Ala Phe 

935 940 945 

AAA ATA AAG AAC CAA AAT AAG GTT CCC CCT ACG AAG GAG CTC CGC 2789 
Lys lie Lys Asn Gin Asn Lys Val Pro Pro Thr Lys Glu Leu Arg 

950 955 960 

AAG TCA ATG AGG ATT CAA GCT CTT CGT TGC CAT GTG ATT TAC TGT 2834 
Lys Ser Met Arg lie Gin Ala Leu Arg Cys His Val lie Tyr Cys 

965 970 975 

CAG AAC GGA TCT AAA ATG AAT GTG ATT CCA GTA CTA GCA TCC CGT 2879 
Gin Asn Gly Ser Lys Met Asn Val lie Pro Val Leu Ala Ser Arg 

980 985 990 
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TCT CAA.GCC CTC AGG TAT CTT TAT GTT CGT TGG GGA . GTT GAG TTG 292 4 
Ser. Gin Ala Leu Arg Tyr Leu Tyr Val Arg Trp Gly Val Glu Leu 

995 1000. 1005 



TCG AAG ATG GTT GTC TTT GTT GGA GAA TGT GGT GAC ACA GAT TAT 2969 
Ser- Lys Met Val Val Phe Val Gly Glu Cys Gly Asp Thr Asp Tyr 10 
1010 1015 1020 



GAA GGC TTG CTT GGC GGG GTC CAT AAA ACC GTA ATA CTG AAG GGA 3 014 15 
Glu Gly Leu Leu Gly Gly Val His Lys Thr Val .lie Leu Lys Gly 
1025 1030 1035 



20 



GTC TCC AAC ACT GCT TTA AGG TCT CTC CAT GCC AAC AGA AGT TAC 3 059 
Val Ser Asn Thr Ala Leu Arg Ser Leu His Ala Asn Arg Ser Tyr 

1040 1045 1050 2 



CCT CTT TCA CAT GTC GTG TCG CTT GAC AGC CCC AAT ATT GGC GAG 3104 
Pro Leu Ser His Val Val Ser Leu Asp Ser Pro Ash lie Gly Glu 
1055 1060 1065 



30 



GTG AGC AAA GGG TGC AGC AGC TCC GAG ATC CAG TCC ATC GTC ACA 3149 
Val Ser Lys Gly Cys Ser Ser Ser Glu lie Gin Ser lie Val Thr 
1070 1075 1080 

AAA CTC TCC AAA GCT TAA TCAGATATCT GCTGCTTTCT TTTGGGTAAG 3197 
Lys Leu Ser Lys Ala End 
1085 



35 



40 



45 



CAAGGTTTCA TCTTATATGA TTATATCATA AGATACTATA TAAGCACCTT 



ATTGGTAAGT CAGTCCCATA ATAATAATGT ACTTCAGAAC CACAATACTT 



AAAAGTTGGT TCAGTAGTGA TTAGTCTCAT AATAATCATA TAATTACACA 



3247 



50 



3297 



55 



3347 



TCCGCTG TTA ACTAGTGGTA ATATCTAAGC TCAACAATAA AGATGTAAAA 



3397 



60 



TGCTAGTATG GAAATGAATT GCTAGC TGTT GATCTCTTTC CCTTTATTCT 



3447 
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GTATTATTTC TTTCCTCATC TCATGTAAAA ACAATTTTCT GAAGGTGTAC 



3497 



AGTTTTTTCC CCTTATATAT CTGTATTATT TCTACTATTT TTTGTTTGTA 



3547 



10 



AGAATATCCT CTCATCGAGG AGTGATAATT AAATAACCGG CTTGCTAAAT 



ATAAAGCTTA TTCGAGTTAA AAAAAAAAAA AAAAAAAA 



3597 



3635 



15 



20 



25 



30 



4. DNA-Sequenz mit der kodierenden Region fur Saccharosesynthase zur Herstellung von Zuckerruberi mit 
veranderter Saccharosekonzentration, dadurch gekennzeichnet, daB diese Sequenz die folgende Nukleotid- 
abfolge (Seq. ID No. 4) hat: 

CT GCA GGA GGG AAA CAA ATT CTT AGC GAT GGC CCG TTT AGC GAA 0044 
Ala Gly Gly Lys Gin lie Leu Ser Asp Gly Pro Phe Ser Glu 

5 10 

GTT CTT AGG TCT GCT CAG GAA GCA ATA GTT GTT CCT CCC TTT GTT 0089 
Val Leu Arg Ser- Ala Gin Glu Ala lie Val Val Pro Pro Phe Val 
15 20 25 



35 



GCT ATA GCA GTC CGT CCA AGA CCT GGA GTT TGG GAA TAT GTT CGT 
Ala lie Ala Val Arg Pro Arg Pro Gly Val Trp Glu Tyr Val Arg 
30 35 40 



0134 



40 



45 



50 



GTT AAT GTC TCT GAA CTG AAT GTG GAG CAG CTA ACT GTG TCT GAG 0179 
Val Asn Val Ser Glu Leu Asn Val Glu Gin Leu Thar Val Ser Glu 
45 50 55 

TAT CTC CAT TTC AAG GAA GAA CTT GTG GAT GGA AAG GCT GAT GAC 0224 
Tyr Leu His Phe Lys Glu Glu Leu Val Asp Gly Lys Ala Asp Asp 
60 65 70 



55 



CAC TAT GTG CTT GAG CTT GAT TTC GAG CCT TTT AAT GAA TCA GTT 
His Tyr Val Leu Glu Leu Asp Phe Glu Pro Phe Asn Glu Ser Val 
75 80 85 



0269 



60 



* 65 
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CCA CGT CCA ACT CGC TC.T TCA TCA ATT GGT AAT GGT GTT CAG TTC 0314 

Pro Arg Pro Thr Arg Ser Ser Ser lie Gly Asn Gly Val Gin Phe 

.90 95 100 5 

CTC AAT CGG CAC CTG TCA TCA AGC ATG TTC TGC AAC AAA GAT TGC 0359 
Leu Asn Arg His Leu Ser Ser Ser Met Phe Cys Asn Lys. Asp Cys io 
105 110 115 

TTG GAG CCG TTA CTT GAT TTT CTT AGA GTG CAC AAA CAT AAA GGA 040415 
Leu Glu Pro Leu Leu Asp Phe Leu Arg Val His Lys His Lys Gly 
120 125 130 

20 

GTT GTC ATG ATG TTG AAT GAT CGG ATA CAG ACT ATC CAG CGT CTT 0449 
Val Val Met Met Leu Asn Asp Arg lie Gin Thr lie Gin Arg Leu 
135 140 145 



25 



CAG TCT GCA TTG TCT AAA GCT GAG GAT TAT CTT ATC AAA CTT CCA 0494 
Gin Ser Ala Leu Ser Lys Ala Glu Asp Tyr Leu lie Lys Leu Pro 
150 155 160 

35 

GCA GAT ACA CCT TAC TCT GAG TTC GAA TTT GTA ATC CAA GGT ATG 0539 
Ala Asp Thr Pro Tyr Ser Glu Phe Glu Phe Val lie. Gin Gly Met 
165 170 175 



40 



GGT TTT GAA AGA GGC TGG GGT GAT ACT GCT GAA AGG GTT CTA GAA 0584 
Gly Phe Glu Arg Gly Trp Gly Asp Thr Ala Glu Arg Val Leu. Glu 
180 185 190 



45 



ATG ATG CAT CTA CTA CTA GAT ATC CTT CAG GCT CGC GAT CCG TCT 0629^ 
Met Met His Leu Leu Leu Asp lie Leu Gin Ala Pro Asp Pro Ser 
195 • 200 205 

55 

ACA TTA GAG ACA TTT CTG GGA AGA CTT CCC ATG GTG TTT AAT GTG 0674 

Thr Leu Glu Thr Phe Leu Gly Arg Leu Pro Met Val Phe Asn Val 

210 215 220 60 
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GTC ATT TTG TCT GTA CAT GGA TAT TTT GGA CAG GCA CAT GTG CTC 
Val lie Leu Ser Val His Gly Tyr Phe Gly Gin Ala His Val Leu 
225 230 235 



0719 



GGC TTG CCT GAC ACT GGT GGG CAG ATA GTT TAT ATA CTT GAC CAA 
10 Gly Leu Pro Asp Thir Gly Gly Gin lie Val Tyr lie Leu Asp Gin 

240 245 250 



0764 



15 



20 



25 



GTG CGG TCT CTG GAA CAT GAA ATG CTC CAA CGA ATA AAG AAG CAA 0809 
Val Arg Ser Leu Glu His Glu Met Leu Gin Arg lie Lys Lys Gin 
255 260 265 

GGA CTA GAT GTG ACT CCT AGA ATT CTT ATC GTG AGT CGG TTG ATT 0854 
Gly Leu Asp Val Thr Pro Arg lie Leu lie Val Ser Arg Leu lie 
270 - 275 280 



30 



CCT GAC GCT AAA GGG ACC ACG TGC AAT CAA CGT ATG GAG AAA GTC 
Pro Asp Ala Lys Gly Thr Thr Cys Asn Gin Arg Met Glu Lys Val 
285 290 295 



0899 



35 



40 



45 



AGT GGA ACA GAG CAT GCT AGT ATC CTG AGA GTT CCT TTC CGA TCA 0944 
Ser Gly Thr Glu His Ala Ser lie Leu Arg Val Pro Phe Arg Ser 
300 305 310 

GAG AAA GGA ATC CTC CGC AAA TGG ATA TCT AGA TTT GAT GTA TGG 0989 
Glu Lys Gly lie Leu Arg Lys Trp He Ser Arg Phe Asp Val Trp 
315 320 325 



50 



55 



60 



CCT TAT TTA GAG ACC TTC ACT GAG GAT GCA GCT GGT GAA ATT ATT 1034 
Pro Tyr Leu Glu Thr Phe Thr Glu Asp Ala Ala Gly Glu He He 
330 335 340 

GGC GAG TTG CAG GGT CGT CCA GAT CTG ATA ATT GGC AAC TAC AGC 1079 
Gly Glu Leu Gin Gly Arg Pro Asp Leu lie lie Gly Asn Tyr Ser 
345 350 355 
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GAT GGG AAT ATA GTT GCT TCT TTA TTG TCC CAC AAA ATG GGT GTC 1124 

Asp Gly Asn lie Val Ala Ser Leu Leu Ser His Lys Met Gly Val 

360 365 370 5 _ 

ACC CAG TGC AAT ATA GCC CAT GCA TTG GAG AAA ACC AAG TAT CCA 1169 
Thr Gin Cys Asn lie Ala His Ala Leu Glu Lys Thr Lys Tyr Pro io 
375 380 385 

GAT TCT GAT ATT TAC TGG AAA AGA TTT GAG GAC AAA TAT CAC TTC 1214t5 
Asp Ser Asp lie Tyr Trp Lys Arg Phe Glu Asp Lys Tyr His Phe 
390 395 400 

20 

TCG TGT CAA TTT TCA GCT GAC TTG ATG GCA ATG AAT CAT GCT GAT 1259 

Ser Cys Gin Phe Ser Ala Asp Leu Met Ala Met Asn His Ala Asp 

405 . 410 415 25 



TTC ATC ATT ACG AGT ACT TAC CAA GAG ATA GCT GGA ACG AAG AAT 13 04 
Phe lie lie Thr Ser Thr Tyr Gin Glu lie Ala Gly Thr Lys Asn 
42 0 425 43 0 



30 



ACT GTT GGT CAA TAT GAA AGC CAT AAG GCC TTT ACT TTT CCG GGG 1349* 5 
Thr Val Gly Gin Tyr Glu Ser His Lys Ala Phe Thr Phe Pro Gly 
435 440 445 

40 

CTG TAT CGG GTG GTT CAC GGG ATT GAT GTC TTT GAT CCC AAG TTT 1394 
Leu Tyr Arg Val Val His Gly lie Asp Val Phe Asp Pro Lys Phe 
450 455 460 



AAT ATT GTC TCG CCA GGG GCA GAC ATG GCC ATC TAC TTC CCA TTT 1439 

50 

Asn lie Val Ser Pro Gly Ala Asp Met Ala lie Tyr Phe Pro Phe 
465 . 470 475 

• 55 
TCA GAG AAG GAT GTC ACC TGT CTC ACT TCA CTT . CAT AGA CTT ATA 1484 

Ser Glu Lys Asp Val Thr Cys Leu Thr Ser Leu His Arg Leu lie 

480 485 490 

60 



65 
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GAG CAG CTC CTA TTC 
Glu Gin Leu Leu Phe 
495 

GTA TTA GAT GAT ACC 
Val Leu Asp Asp Thr 
510 

CTA GAC CGT GTG AAG 
Leu Asp Arg Val Lys 
525 

AAG AAT GCG AAA CTC 
Lys Asn Ala Lys Leu 
540 

GGG TAC AAT GAT GTA 
Gly Tyr Asn Asp Val 
555 

GAA ATC GAG AAG ATG 
Glu He Glu Lys Met 
57 0 

GGA CAA TTT CGC TGG 
Gly Gin Phe Arg Trp 
585 

GGT GAA CTC TAT CGC 
Gly Glu Leu Tyr Arg 
600 

CAG CCT GCA TTT TAT 
Gin Pro Ala Phe Tyr 
615 



AAA CCT GAG CAG AAC 
Lys Pro Glu Gin Asn 
500 

TCA AAG CCA ATT ATA 
Ser Lys Pro lie He 
515 

AAT ATA ACA GGG CTG 
Asn He Thr Gly Leu 
530 

AGG GAA CTG GCA AAC 
Arg Glu Leu Ala Asn 
545 

AAA AAG TCG AAT GAC 
Lys Lys Ser Asn Asp 
560 

CAC AGG CTT ATA CAG 
His Arg Leu lie Gin 
575 

ATT GCT TCT CAA ACA 
He Ala Ser Gin Thr 
590 

TAC ATT TGT GAC AAA 
Tyr He Cys Asp Lys 
605 

GAA GCA TTT GGG CTT 
Glu Ala Phe Gly Leu 
620 



GAA GAA CAC ATT GGT 
Glu Glu His He Gly 
505 

TTT TCC ATG GCG AGG 
Phe Ser Met Ala Arg 
520 

GTA GAG TGC TAT GGC 
Val Glu Cys Tyr *Gly 
535 

CTG GTT GTA GTG GCT 
Leu Val Val Val Ala 
550 

AGG GAG GAA ATT GCC 
Arg Glu Glu He Ala 
565 

GAG TAT AAT TTA AGA 
Glu Tyr Asn Leu Arg 
580 

AAT AGA GTA CGA AAT 
Asn Arg Val Arg Asn 
595 

GGA GGT ATT TTT GCG 
Gly Gly He Phe Ala 
610 

ACA GTT GTT GAA GCC 
Thr Val Val Glu Ala 
625 
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ATG ACC TGT GGT . CTT CCC ACA TTT GCT ACC TGC CAC GGT GGT CCA 
Met Thr Cys Gly Leu Pro Thr Phe Ala Thr Cys His Gly Gly Pro 
63 0 635 640 

GCT GAG . ATT ATA GAA GAC GGT GTT TCA GGA TTT CAT ATC GAT CCA 
Ala Glu lie lie Glu Asp Gly Val. Ser Gly Phe His lie Asp Pro 
645 650 655 

TAT CAT GCT GAT CAG GCA GAA AAA ATG ACT GAA TTC TTT GTC AAG 
Tyr His Ala Asp Gin Ala Glu Lys Met Thr Glu Phe Phe Val Lys 
660 665 670 

TGC AGA GAG GAT CCA AAC TAC TGG ACT AAA ATC. TCT GCA GGA GGG 
Cys Arg Glu Asp Pro Asn Tyr Trp Thr Lys lie Ser Ala Gly Gly 
675 680 685 

TTA CTA AGG ATC AAA GAA AGA TAT ACC TGG CAA AAG TAT TCT GAA 
Leii Leu Arg lie Lys Glu Arg Tyr Thr Trp Gin Lys Tyr Ser Glu 
690 695 700 

AGG TTA ATG ACA TTG GGA GGG GTG TAT GGT TTC TGG AAA TAT GTC 
Arg Leu Met Thr Leu Ala Gly Val Tyr Gly Phe Trp Lys Tyr Val 
705 710 715 

TCT AAA CTA GAG AGA AGA GAG ACA CGA CGT TAT CTT GAG ATG TTC 
Ser Lys Leu Glu Arg Arg Glu Thr Arg Arg Tyr Leu Glu Met Phe 
720 725 730 

TAC ATT TTG AAG TTC CGT GAT CTG GCC AAC TCT GTT CCG CTG GCA 
Tyr lie Leu Lys Phe Arg Asp Leu Ala Asn Ser Val Pro Leu Ala 
735 740 745 

ACA GAT GAA GAG CCT TCT ACT ACT GAT GCA GTT - GCG ACA TTC CGT 
Thr Asp Glu Glu Pro Ser Thr Thr Asp Ala Val Ala Thr Phe Arg 
750 755 760 
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GGA CCT TGA ACGCTGCTGC TTACTGAGGT TCCAAGTTGT GTATATATTA 2343 
Gly Pro End 

CTGTGAAAGG AATAAGTGTA GCTACACAAA AGGTTCTCAA CTATTAGTAT 2393 

CTTCTCTGTG TAAATAACGA GAGTGAAAAA TGTAATATTG TTGATGTCTT 2443 

GAAAACTGAG TTTGCTTTGT TTATTTTTAA GTGTATGACA ATATGTATCA 2493 

TATAACGGAT TCTTCAGTGA TCATATCAAA AACTACTGAC CATCGAAGTT 2543 

AATGAAAATC GACAGCAACA ■ 2563 



5. Derivate von DNA-Sequenzen gemaB den Anspruchen 1 —4, dadurch gekennzeichnet, daB diese Deri vat e 
durch Austausch einzelner Basen oder durch zielgerichtete oder nicht-zielgerichtete Mutagenese erhalten 
werden. 

6. Plasmide enthaltend 

a) einen geeigneten Promotor, der sicherstellt, daB die kodierende Sequenz zum geeigneten Zeitpunkt 
oder in einem bestimmten Entwicklungszustand in der transgenen Zuckerrube oder in bestimmten 

. Geweben von transgenen ZuckerrQbenpflanzen abgelesen wird, 

b) mindestens eine kodierende Sequenz fur Zuckerrube gemaB den Anspruchen 1—5, die 

i) so an den Promotor gekoppelt ist, daB die Biidung einer in ein Protein translatierbaren RNA 
erlaubt wird, wobei das Protein eine enzymatische Aktivitat aufweist, die zu eirier Veranderung 
der Saccharosekonzentration in der Pflanze fiihrt oder 

ii) die so an den Promotor gekoppelt ist, daB der nicht-kodierende Strang abgelesen wird, was zur 
Biidung einer sog. "anti-sense" RNA fiihrt, die die Biidung des von einem endogenen Gen in der 
Pflanze kodierenden Proteins, das in der Saccharosebiosynthese involviert ist, unterdruckt und 

c) eine nicht-kodierende Terminations-Sequenz, die die Signale zur Termination des Transkriptes uber 
eine Poly-Adenylierung enthalt, umfaBt 

7. Verwendung der DNA-Sequenzen und Plasmide gemaB den Anspruchen 1 —6, zur Herstellung von 
Zuckerruben mit veranderter Saccharose-Konzentration. 

8. Verwendung der DNA-Sequenzen gemaB den Anspruchen 1 —4 zur Herstellung von Derivaten durch 
zielgerichtete oder nicht-zielgerichtete Mutagenese. 

9. Zuckerruben, enthaltend eine DNA-Sequenz gemaB den Anspruchen 1 —5. 
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